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VII-1 Introduction

The selection of Primate Lentivirus protein sequences for the
following alignments was based on the sequences in the com-
plete genome alignment as a starting alignment, and complete
or nearly complete genes from other isolates were added if they
increased the diversity of samples represented.

The annotation is mainly based on knowledge from HIV-1,
and should therefore be taken with a grain of salt for HIV-2 and
SIV sequences.
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VII-2 Sequences

Sequences included in the PLV protein alignments.

Name Accession Proteins Author Reference

H1B.FR.83.HXB2 K03455 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Wong-Staal, F. Nature 313(6000):277-284 (1985)

H1A1.UG.85.U455_U455A M62320 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Oram, J.D. ARHR 6(9):1073-1078 (1990)

H1B.US.90.WEAU160_GHOSH U21135 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Wei, X. Nature 422(6929):307-312 (2003)

H1C.ET.86.ETH2220 U46016 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Salminen, M.O. ARHR 12(14):1329-1339 (1996)

H1D.CD.84.84ZR085 U88822 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gao, F. J Virol 72(7):5680-5698 (1998)

H1F1.BE.93.VI850 AF077336 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Laukkanen, T. Virology 269(1):95-104 (2000)

H1G.SE.93.SE6165_G6165 AF061642 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Carr, J.K. Virology 247(1):22-31 (1998)

H1H.CF.90.056 AF005496 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gao, F. J Virol 72(7):5680-5698 (1998)

H1J.SE.93.SE9280_7887 AF082394 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Laukkanen, T. ARHR 15(3):293-297 (1999)

H1K.CM.96.96CM_MP535 AJ249239 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Triques, K. ARHR 16(2):139-151 (2000)

H101_AE.TH.90.CM240 U54771 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Carr, J.K. J Virol 70(9):5935-5943 (1996)

H102_AG.NG.x.IBNG L39106 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Howard, T.M. ARHR 10(12):1755-1757 (1994)
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H1O.BE.87.ANT70 L20587 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vanden
Haesevelde, M.

J Virol 68(3):1586-1596 (1994)

H1O.CM.91.MVP5180 L20571 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gurtler, L.G. J Virol 68(3):1581-1585 (1994)

H1O.CM.94.BCF06 AB485666 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takekawa Unpublished

H1O.CM.96.96CMA102 AY169803 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)

H1O.FR.92.VAU AF407418 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vartanian, J.P. J Gen Virol 83(Pt 4):801-805
(2002)

H1O.SN.99.99SE_MP1299 AJ302646 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Toure-Kane, C. ARHR 17(12):1211-1216 (2001)

H1O.US.99.99USTWLA AY169814 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)

H1O.US.x.I_2478B AB485668 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takekawa Unpublished

H1N.CM.02.DJO0131 AY532635 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Bodelle, P. ARHR 20(8):902-908 (2004)

H1N.CM.02.SJGddd GQ324959 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vallari, A. ARHR 26(1):109-115 (2010)

H1N.CM.04.04CM_1131_03 DQ017383 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Yamaguchi, J. ARHR 22(1):83-92 (2006)

H1N.CM.06.U14296 GQ324962 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vallari, A. ARHR 26(1):109-115 (2010)

H1N.CM.06.U14842 GQ324958 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vallari, A. ARHR 26(1):109-115 (2010)
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H1N.CM.95.YBF30 AJ006022 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Simon, F. Nat Med 4(9):1032-1037 (1998)

H1P.CM.06.U14788 HQ179987 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vallari, A. J Virol 85(3); 1403-7 (2011)

H1P.FR.06.RBF168 GQ328744 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Plantier, J.-C. Nat Med 15(8); 871-2 (2009)

CPZ.CD.06.BF1167 JQ866001 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Li, Y. J Virol 86(19):10776-10791 (2012)

CPZ.CD.90.ANT U42720 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vanden
Haesevelde, M.M.

Virology 221(2):346-350 (1996)

CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 AY169968 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Nerrienet, E. J Virol 79(2):1312-9 (2005)

CPZ.CM.05.LB715 JX178450 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takehisa Unpublished

CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 AF382828 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Bibollet-Ruche, F. ARHR 20(12):1377-1381 (2004)

CPZ.TZ.00.TAN1 AF447763 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Santiago, M.L. J Virol 77(3):2233-2242 (2003)

CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 JQ768416 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takehisa Unpublished

CPZ.TZ.06.TAN5 JN091691 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Rudicell, R.S. J Virol 85(19); 9918-28 (2011)

CPZ.TZ.09.UG38 JN091690 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Rudicell, R.S. J Virol 85(19); 9918-28 (2011)

CPZ.US.85.US_Marilyn AF103818 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gao, F. Nature 397(6718):436-441 (1999)
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MAC.US.x.239 M33262 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Kestler, H. Science 248(4959):1109-1112
(1990)

H2A.DE.x.BEN M30502 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Kirchhoff, F. Virology 177(1):305-311 (1990)

H2A.PT.x.ALI AF082339 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Reeves, J.D. J Virol 73(9); 7795-804 (1999)

H2A.SN.86.ST_JSP4_27 M31113 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Kumar, P. J Virol 64(2):890-901 (1990)

H2B.CI.x.EHO U27200 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Rey-Cuille, M.A. Virology 202(1):471-476 (1994)

H2B.GH.86.D205_ALT X61240 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Dietrich, U. Nature 342(6252):948-950 (1989)

H2G.CI.92.Abt96 AF208027 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Brennan, C.A. ARHR 13(5):401-404 (1997)

H2U.CI.07.07IC_TNP3 KC693505 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Ayouba, A. AIDS 27(15):2488-2491 (2013)

H2U.FR.96.12034 AY530889 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Damond, F. ARHR 20(6):666-672 (2004)

COL.CM.x.CGU1 AF301156 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Courgnaud, V. J Virol 75(2):857-866 (2001)

COL.UG.10.BWC01 KF214240 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Lauck, M. Retrovirology 10(1):107 (2013)
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COL.UG.10.BWC07 KF214241 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Lauck, M. Retrovirology 10(1):107 (2013)

DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 FJ919724 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Aghokeng, A.F. Infect Genet Evol 10(3); 386-96
(2010)

DEB.CM.99.CM40 AY523865 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Bibollet-Ruche, F. J Virol 78(14):7748-7762 (2004)

DEB.CM.99.CM5 AY523866 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Bibollet-Ruche, F. J Virol 78(14):7748-7762 (2004)

DEN.CD.x.CD1_CMO580407 AJ580407 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Dazza, M.C. J Virol 79(13):8560-8571 (2005)

DRL.x.x.FAO AY159321 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hu, J. J Virol 77(8):4867-4880 (2003)

GOR.CM.04.SIVgorCP684con FJ424871 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takehisa, J. J Virol 83(4):1635-1648 (2009)

GOR.CM.07.SIVgor2139_287 FJ424866 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takehisa, J. J Virol 83(4):1635-1648 (2009)

GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 M66437 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Fomsgaard, A. Virology 182(1):397-402 (1991)

GSN.CM.99.CN166 AF468659 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Courgnaud, V. J Virol 76(16):8298-8309 (2002)

GSN.CM.99.CN71 AF468658 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Courgnaud, V. J Virol 76(16):8298-8309 (2002)

LST.CD.88.SIVlhoest485 AF188115 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Beer, B.E. J Virol 74(8):3892-3898 (2000)

LST.CD.88.SIVlhoest524 AF188116 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Beer, B.E. J Virol 74(8):3892-3898 (2000)
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LST.KE.x.lho7 AF075269 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hirsch, V.M. J Virol 73(2):1036-1045 (1999)

MAC.US.x.EMBL_3 Y00295 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Franchini, G. Nature 328(6130):539-543 (1987)

MND-1.GA.x.MNDGB1 M27470 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Tsujimoto, H. Nature 341(6242):539-541 (1989)

MND-2.CM.98.CM16 AF367411 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Takehisa, J. ARHR 17(12):1143-1154 (2001)

MND-2.GA.x.M14 AF328295 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Souquiere, S. J Virol 75(15):7086-7096 (2001)

MND-2.x.x.5440 AY159322 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hu, J. J Virol 77(8):4867-4880 (2003)

MNE.US.x.MNE027 U79412 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Kimata, J.T. J Virol 72(1):245-256 (1998)

MON.CM.99.L1_99CML1 AY340701 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Courgnaud, V. J Virol 77(23):12523-12534 (2003)

MUS-1.CM.01.CM1239 EF070330 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Aghokeng, A.F. Virology 360(2):407-418 (2007)

MUS-
1.CM.01.SIVmus_01CM1085

AY340700 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Courgnaud, V. J Virol 77(23):12523-12534 (2003)

MUS-2.CM.01.CM1246 EF070329 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Aghokeng, A.F. Virology 360(2):407-418 (2007)

MUS-2.CM.01.CM2500 EF070331 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Aghokeng, A.F. Virology 360(2):407-418 (2007)
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PLV
Proteins

PLV Proteins Sequences

Name Accession Proteins Author Reference

OLC.CI.97.97CI12 FM165200 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Liegeois, F. J Virol 83(1):428-439 (2009)

RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 HM803690 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Ahuka-Mundeke,
S.

J Gen Virol 2010 Aug 25

RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 HM803689 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Ahuka-Mundeke,
S.

J Gen Virol 2010 Aug 25

RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 AF382829 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Bibollet-Ruche, F. J Virol 78(14):7748-7762 (2004)

RCM.NG.x.NG411 AF349680 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Beer, B.E. J Virol 75(24):12014-12027 (2001)

SAB.SN.x.SAB1 U04005 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Jin, M.J. EMBO J 13(12):2935-2947 (1994)

SMM.CI.79.SIVsmCI2 JX860430 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)

SMM.LR.89.SIVsmLIB1 JX860431 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)

SMM.SL.92.SIVsmSL92A JX860432 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)

SMM.SL.92.SL92B AF334679 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Chen, Z. J Virol 70(6):3617-3627 (1996)

STM.US.89.STM_37_16 M83293 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Novembre, F.J. Virology 186(2):783-787 (1992)
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SUN.GA.98.L14 AF131870 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Beer, B.E. J Virol 73(9):7734-7744 (1999)

SYK.KE.x.KE51 AY523867 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Bibollet-Ruche, F. J Virol 78(14):7748-7762 (2004)

SYK.KE.x.SYK173_COMGNM L06042 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hirsch, V.M. J Virol 67(3):1517-1528 (1993)

TAL.CM.00.266 AY655744 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Liegeois, F. Virology 349(1):55-65 (2006)

TAL.CM.01.8023 AM182197 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Liegeois, F. Virology 349(1):55-65 (2006)

TAN.UG.x.SIVagmTAN1 U58991 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Soares, M.A. Virology 228(2):394-399 (1997)

VER.DE.x.AGM3 M30931 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Baier, M. Virology 176(1):216-221 (1990)

VER.KE.x.9063 L40990 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hirsch, V.M. J Virol 69(2):955-967 (1995)

VER.KE.x.AGM155 M29975 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Johnson, P.R. J Virol 64(3):1086-1092 (1990)

VER.KE.x.TYO1_patent DJ048201 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Omori, T. Patent: WO 2007049749-A 13
03-MAY-2007; DNAVEC
CORPORATION

WRC.CI.97.97CI14 AM745105 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Liegeois, F. J Virol 83(1):428-439 (2009)

WRC.CI.98.98CI04 AM713177 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Liegeois, F. J Virol 83(1):428-439 (2009)

WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 AM937062 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Locatelli, S. Virology 376(1):90-100 (2008)
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PLV
Proteins

PLV Proteins Sequences

Name Accession Proteins Author Reference

MON.NG.x.NG1 AJ549283 Pol, Vif, Vpr,
Tat, Rev,
Vpu, Env,
Nef

Barlow, K.L. J Virol 77(12):6879-6888 (2003)

MAC.US.x.251_1A11 M76764 Vpx Marthas, M.L. J Med Primatol 18(3-4):311-9
(1989)

MAC.US.x.251_BK28 M19499 Vpx Hirsch, V. Cell 49(3):307-319 (1987)
SMM.SL.92.SIVsmSL92B JX860433 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.G078 JX860415 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.G932 JX860416 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M919 JX860417 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M922 JX860418 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M923 JX860419 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M926 JX860420 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M934 JX860421 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M935 JX860422 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M940 JX860423 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M946 JX860424 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M947 JX860425 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M949 JX860426 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M950 JX860427 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M951 JX860428 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.04.M952 JX860429 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.05.D215 JX860413 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.06.FTq JX860414 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.11.SIVsmE660_FL10 JQ864084 Vpx Wu, F. J Virol 86(16); 8835-47 (2012)
SMM.US.11.SIVsmE660_FL14 JQ864087 Vpx Wu, F. J Virol 86(16); 8835-47 (2012)
SMM.US.11.SIVsmE660_FL6 JQ864085 Vpx Wu, F. J Virol 86(16); 8835-47 (2012)
SMM.US.11.SIVsmE660_FL8 JQ864086 Vpx Wu, F. J Virol 86(16); 8835-47 (2012)
SMM.US.86.CFU212 JX860407 Vpx Fischer, W. J Virol 86(24):13217-13231 (2012)
SMM.US.x.H9 M80194 Vpx Courgnaud, V. J Virol 66(1):414-419 (1992)
SMM.US.x.PGM53 AF077017 Vpx Novembre, F.J. J Virol 72(11):8841-8851 (1998)
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 DQ201172 Vpx Kuwata, T. J Virol 80(3):1463-75 (2006)
SMM.x.x.pE660.CG7G JX648292 Vpx Lopker Unpublished
SMM.x.x.pE660.CG7V JX648291 Vpx Lopker Unpublished
H103_AB.RU.97.KAL153_2 AF193276 Vpu Liitsola, K. ARHR 16(11):1047-1053 (2000)
H104_cpx.CY.94.94CY032_3 AF049337 Vpu Gao, F. J Virol 72(12):10234-10241 (1998)
H1O.CM.96.96CMABB009 AY169806 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.96.96CMABB637 AY169810 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.97.97CMABB447 AY169813 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.97.97CMABB497 AY169809 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.98.98CMA104 AY169802 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.98.98CMA105 AY169816 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.98.98CMABB141 AY169807 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.98.98CMABB197 AY169811 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.98.98CMABB212 AY169804 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.98.98CMU2901 AY169812 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.98.98CMU5337 AY169808 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.99.99CMU4122 AY169815 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.x.pCMO2_3 AY618998 Vpu Tebit, D.M. Virology 326(2):329-339 (2004)
H1O.CM.x.pCMO2_5 AY623602 Vpu Tebit, D.M. Virology 326(2):329-339 (2004)
H1O.SN.99.99SE_MP1300 AJ302647 Vpu Toure-Kane, C. ARHR 17(12):1211-1216 (2001)
H1N.CM.04.04CM_1015_04 DQ017382 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 22(1):83-92 (2006)
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H1N.CM.97.YBF106 AJ271370 Vpu Roques, P. AIDS 18(10):1371-1381 (2004)
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 EF535993 Vpu Van Heuverswyn,

F.
Virology 368(1):155-171 (2007)

CPZ.CM.05.SIVcpzEK505.c2 JN835460 Vpu Bibollet-Ruche, F. J Clin Invest 122(5):1644-1652
(2012)

CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 DQ373065 Vpu Keele, B.F. Science 313(5786):523-526 (2006)
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 DQ373064 Vpu Keele, B.F. Science 313(5786):523-526 (2006)
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 DQ373063 Vpu Keele, B.F. Science 313(5786):523-526 (2006)
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897.c2 JN835461 Vpu Bibollet-Ruche, F. J Clin Invest 122(5):1644-1652

(2012)
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 EF535994 Vpu Van Heuverswyn,

F.
Virology 368(1):155-171 (2007)

CPZ.CM.05.SIVcpzMT145.c2 JN835462 Vpu Bibollet-Ruche, F. J Clin Invest 122(5):1644-1652
(2012)

CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 DQ373066 Vpu Keele, B.F. Science 313(5786):523-526 (2006)
CPZ.CM.98.CAM3 AF115393 Vpu Corbet, S. J Virol 74(1):529-534 (2000)
CPZ.CM.98.CAM5 AJ271369 Vpu Muller-Trutwin,

M.C.
J Med Primatol 29(3-4); 166-72
(2000)

CPZ.GA.88.GAB1 X52154 Vpu Huet, T. Nature 345(6273):356-359 (1990)
CPZ.TZ.01.TAN2 EF394357 Vpu Takehisa, J. J Virol 81(14):7463-7475 (2007)
CPZ.TZ.02.TAN3_1 DQ374658 Vpu Takehisa, J. J Virol 81(14):7463-7475 (2007)
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con FJ424863 Vpu Takehisa, J. J Virol 83(4):1635-1648 (2009)
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Gag start, p17 start p17 end p24 start

membrane binding phosphorylation site

H1B.FR.83.HXB2 MGARASV.LSGGELDRWEKIRLRPGGKKKYKLKHIVWASRELERFAVNPGLLETSEGCRQILGQLQPSLQTGSEELRSLYNTVATLYCVHQRIEIKDTKEALDKIEEEQ............................NKSKKKAQQAAADTG.HSNQVSQNYPIVQNIQG 140
H1A1.UG.85.U455_U455A -------.---KK--S----------N---R---L--------K-TL-------A---Q--------A----T-----------V--------DV-------N----M-............................--N-QRT-----N--.....S---------A-- 136
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH -------.------------------N---------------------------------------------------------V------K--V--------------............................--------------E.NR------------L-- 140
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SYK.KE.x.SYK173_COMGNM ---AG-AI-T-R----Y-------K---R-LVR-L---KK--D--GLSDQ-M-SK---EK--TV-L-LEAN---N-K--FGIISVVWA--AKK-VE--EQ-KQ-VK-ACNW...KDDPP.ATSGGQSENSSQNM.ASET-SGQKVVQQEKQKAATPPPRG---LLR-P-N 165
TAL.CM.00.266 ----H-AM-T-RA--KY--V----K-----MV-------K-M---GLSDA----K---VK-IEAIYMLEPN---GIK--FGI-CV---I-AG-D-E--EQ-KAEVRKRCHL...GEKKE.TTEEEK.....................VRKATVT-SGQTG----IR-A-Q 145
TAL.CM.01.8023 ----H-AM-T-RA--KY--V----K-----EVR-V----K-M---GLSDA----K---VK-IEAIS-LEPN---GIK--FGI-CV---I-AG---E--EQ-KAEVKKRCHP...VEKKE.ESKG.................TTE-G-VRSAIVT-SGH-G----IR-A-Q 149
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 ---GH-A.---RN--TF-------N-----Q---LI--GKKM---GLHEK----K---QK-IEV-S-LEP----G-K--F-LCCVIW-I-AEQKV---E--VVLVKQRCHL.............VEKEKTAA......APSGGQ--NYNTAATP-GR.HG---V--QN.N 148
VER.DE.x.AGM3 ---AT-A.-NRRQ--KF-H-----T-----QI--LI--GK-M---GLHER---SE---KK-IEV-Y-LEP----G-K--F-L-CV-F---KDK-V---E--VAIVRQCCHL.............VEKERNAE...RNTTETSSG-KKNDKGVTVPPGG---F-AQ-QG.N 152
VER.KE.x.9063 ---AT-A.-K-RQ--QF-------N-----QI--LI--GK-M---GLHDR----ED--KK-IEV-F-LEP----G-K--F-L-CV---I-REQKV---E--VATVRQCCHL.............VEKEKRAT......EPSSGEKKSNRE-TAPPGG.---F-AQ-QG.N 148
VER.KE.x.AGM155 ---AT-A.-NRRQ--EF-H-----N-----QI--LI--GKKMD--GLHEK----E---KK-IEV-S-LEP----GMK----L-CV-L----EKKV---E---AIVRQCCHL.............VDKEKTAV......TPPGGQ-KNNTGGTATPGG.---F-AQ-QG.N 148
VER.KE.x.TYO1_patent ---AT-A.-NRRQ--QF-------N-----QI--LI--GK-M---GLHER----E---KR-IEV-Y-LEP----G-K--F-L-CV---L-KEQKV---E--VATVRQHCHL.............VEKEKSAT......ETSSGQKKNDKGIAAPPGG.---F-AQ-QG.N 148
WRC.CI.97.97CI14 --SGN-IS-APHICEGLQRVH--KDS----QK-----LVK---KLCLDSA-IS-A--VKKLMSH-A-L-PDA-K-VK-IWGMLCV-A-L-E--PCRN-Q--KE-VNV--KK...P...........................................---M-VLRTA.Q 123
WRC.CI.98.98CI04 --SGN--S-APHICEGLQ-VH--K-S----QK--VI-LVK---KLCLDST-IA-ET-TKKLMEH-A-LVPD--K-VK--WGMMCV-A-L-A--PCTN-Q--KE-V-VKDTK...QKEKP.......................................---M-VLRTA.Q 127
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 --SGN-IS-APEICESLQRV---KDS--T--R--L--LVK---KLCLDGK-ISSQ--VKKLCEHIA-LVPE--KTI--IWGMISV-A-LYNN-QVS--QA-IK---VRPRE...EKA.........................................-V-M-VLRGP.Q 125
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CyPA binding major homology region
H1B.FR.83.HXB2 QMVHQAISPRTLNAWVKVVEEKAFSPEVIPMFSALSEGATPQDLNTMLNTVGGHQAAMQMLKETINEEAAEWDRVHPVH.AGPIAPGQMREPRGSDIAGTTSTLQEQIGWMTN.....NPPIPVGEIYKRWIILGLNKIVRMYSPTSILDIRQGPKEPFRDYVDRFYKTL 304
H1A1.UG.85.U455_U455A -P----L-------------D------------------------M---V------------D-----------L----.----P------------------V--------G.....-------D--R----------------V--------------------F--- 300
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH ------L-----------I-------------------------------------------------------L----.----------------------------A----.....---------------------------V------------------------ 304
H1C.ET.86.ETH2220 -----P--A-----------------------T-----------------------------D-----------L----.---V------D-----------------A---G.....---V---D-------------------V-----K--------------F--- 302
H1D.CD.84.84ZR085 ------L-----------I-----N-------------------------------------------------L---Q.---V----------------------------S.....---------------------------V------------------------ 304
H1F1.BE.93.VI850 -----SL-----------I----------------------T--------------------D-----------L----.---AP-----------------------Q---G.....---V---D-------------------V-----K--------------F-V- 300
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -------T-------------------------------------L----------------D-----------M--QQ.---FP---I-------------S-----T---G.....---------------------------V--------------------F-C- 304
H1H.CF.90.056 ---------------------------------------------A----------------D----------------.----P-----------------------A---G.....--A----D-------------------V-----K--------------F--- 304
H1J.SE.93.SE9280_7887 -P----L-----------I-------------------------------I-----------D----------------.--------V-----------------------G.....---------------------------V--------------------F-A- 304
H1K.CM.96.96CM_MP535 ------L-----------I-------------T-----------------------------D---D-------L----.----P-----------------------A---S.....---V-----------------------V--------------------F--- 300
H101_AE.TH.90.CM240 --A--PL---------------G-N--------------------M---I------------------P----------.----P----------------------------.....-------D-------------------V------------------------ 304
H102_AG.NG.x.IBNG --T--SM-----------I---G----------------------M---I------------D----------------.----P---------------------------S.....--------------V------------V--------------------F--- 301
H1O.BE.87.ANT70 -----------------A------N--I----M------ISY-I-----AI----G-L-V---V-----V----T--PP.V--LP---I---T----------Q----H-T-R....P-Q-----D--RK--V-----M-K----V-----K------------------ 303
H1O.CM.91.MVP5180 -----------------A------N--I----M------V-Y-I-----AI----G-L-V---V----------T--PA.M--LP---I---T----------Q----I-T-R....GANS----D--RK--V-----M-K----V------------------------ 303
H1O.CM.94.BCF06 ------L----------A------N--I----M------V-Y-I-----AI----G-L-V---V----------T--PA.M--LP---L-D-T----------Q----N-I-R....P-N-V---D--RK--V-----M-K----V-----K------------------ 303
H1O.CM.96.96CMA102 ------L----------A------N--I----M------V-Y-I-----AI----G-L-V---V----------T--IP.V--LP---I---T----------Q----H-T-R....P-NX----D--RK--VX----M-K----V-----K------------------ 303
H1O.FR.92.VAU ------L----------A--K---N--I----M--------Y-V-----AI----G-L-V-E-V--D---D--KT--PV.V--LP---I---T---------------H-T-R....A-Q-----D--RK--VI----M-K----V-----K-R-E--------Q----- 302
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -----SL----------A------N--I----M------I-Y-T-----AI----G-L-V---V----------T--PA.---LPV--I---T----------Q---VH-I-R....P-Q-----D--RK--V-----V-K----V------------------------ 303
H1O.US.99.99USTWLA -A---PL----------A------N--I----M------ISY-I-V---AI----G-L-V---V------D---T--PP.I--LP---I---T----------Q----H-TSR....PGN----XD--RK--V-----M-K----V------X----------------- 300
H1O.US.x.I_2478B --I--P-----------A------N--I----M------I-Y-I-----AI----G-L-V---V-----S----T--PP.I--LP---I-D-T----------Q---VH-V-R....NPN-----D--RK--V-----M-K----V------------------------ 303
H1N.CM.02.DJO0131 --I--PLT----------I-----N-------M--------A---------------------V----------T--XP.X--LP---L---------------X--VT---S.....---V-------K--V----R-------V---E-K------------------ 309
H1N.CM.02.SJGddd --I--PLT----------I-----X-------M--------S---------------------V----------T---P.V--LP---I---------------A--VA---A.....---V---D--R---V----R-------V---E-K------------------ 307
H1N.CM.04.04CM_1131_03 --I--PLT----------I-----N-------M--------S---S-----------------V----------T---P.V--LP---L---------------P---T---S.....-------D--R---V----R-------V---E-E----------------V- 306
H1N.CM.06.U14296 H----PLT----------I-----N-------M--------G-X-------------------V----------T---P.V--LP---L---------------A--VA---X.....---V---D--X---V----R--K--X-V---E-K---------------R-- 306
H1N.CM.06.U14842 -L---PLT----------I--------I----M--------S--------------------DV----------T---P.V---P---I-------------NVA--VA---A.....---V-X-D--R---V---XR-------V---X-K------------------ 306
H1N.CM.95.YBF30 -----PLT----------I-------------M--------S---------------------V------D---T---P.V--LP---L-D-------------A--VA---A.....---V---D--R---V----R-------V---E-K------------------ 306
H1P.CM.06.U14788 --T-MPL----------A------N--I----M------I-D-I-----A-----G-L-V---V----------T---P.V--LP---L---T-G--------K----T---R.....-N-V---D--RX--V-----V-K--C-V-----K-----------X------ 297
H1P.FR.06.RBF168 --T-LPL----------A------N--I----M-----SI-D-I-----A-----G-L-V---V----------T--AP.V--LP---L---T-G-----XX-K----T-I-R.....-N-V---D--RK--V-X---V-K----X-----K------------------ 297
CPZ.CD.06.BF1167 -PR--P-----------T----N-K----------A---I-H-------AI-D--G---V---V------D---L--T-.---LV--TL---T----------IV---Q-V-T..PQNQGGV---D------------L-K----V-----------------------I 328
CPZ.CD.90.ANT IAR--PLT---------C----N-N----------------H-------A--D--G---V---V----------L--T-.---VQA--L---T----------V---MQ--ST..PQQ-GGV---D-------M----V--X---V---E-K-----------------I 323
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ----TP------------------N--------------L-L-V-----A-----G---V-R-V----------M----.--------L---------------------A-A.....-------D--R--V-----RV-K--C-V-----K-------K---------M 309
CPZ.CM.05.LB715 -----PL-------------------------M--A-----X-----------------I---V-----S----I--I-.M----------------------I--------S.....--------------V------------V-----K------------------ 301
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 --I---M-----S----A--------------M----------V-----AI----G---V---V----------L--L-.---V-----------------------V----S.....---V------R--VV-----V----C-V-----K----------------V- 306
CPZ.TZ.00.TAN1 VAR--P----------R-I---G-N----------------Y---S---A--E----------V----------A--A-.---QQA-ML---T-A------------VL---T..PQAQGGV---D------------L------V-----K-----------------I 330
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 TAR--P-----------T----G------------------Y---S---AI-E----------V----------L--A-.---QQA-ML---T-A--------T----Q---T..PPAQGGV---D------------L----N-V-----K-----A-----------I 331
CPZ.TZ.06.TAN5 IAR-SP-----------T--D-G-N----------------Y---S---AI-D---------DV----------L--A-.---QQA-ML---S-A--------V---VQ---T..PQAQGGV---D------------L------V-----K-----------------I 331
CPZ.TZ.09.UG38 AAR--P----------RT--D-G-N-----I----------Y-------AI-D----------V------D---T--A-.---QQA-ML---T-A-------SV---VQ---T..PQAQGGV---D-------I----L------V-----K----------------CI 324
CPZ.US.85.US_Marilyn ------M----------A------N-------M----------V-----AI----G---V---A------D*--T--L-.---------------------------V----A.....-------D--R--VV-----V-K--C-VG----K------------------ 305
MAC.US.x.239 NY--LPL----------LI---K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIRDI------D--LQ--QP..A-.QQ--L---S---------SVD---Q--YR....QQN-----N--R---Q---Q-C----N--N---VK-------QS-------S- 305
H2A.DE.x.BEN NY--VPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIR-I------D--SQ--IP..--LPA--L-D------------VD---Q--YR....PQN-V---N--R---QI--Q-C--K-N--N----K-------QS-------S- 306
H2A.PT.x.ALI NYT-VPL-----D----L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIR-I------D--VA--IP..--LPA--L--------------VE---Q--FR....PRN-V---N--R---QI--Q-C----N--N----K-------QS-------S- 306
H2A.SN.86.ST_JSP4_27 NYT-VPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIR-I------D--AQ--IP..--LPA--L--------------VE---Q--FR....PQN-V---S--R---QI--Q-C----N--N----K-------QS-------S- 306
H2B.CI.x.EHO NYS-LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--QQ--SP..--MPA--L--------------VE---Q--YR....PQN-V---N--R---Q---Q-C----N--N----K-------QS-------S- 301
H2B.GH.86.D205_ALT NY--LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--QQ--SP..--MPA--L-D------------VE---Q--YR....AQN-V---N--R---Q---Q-C----N--N----K-------QS-------S- 301
H2G.CI.92.Abt96 NY--LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----CL-Y-I-Q---C--E------IIR-I------X--LQ--QQ..--PPA--X---T----------IE---Q-THR....QQN-----NX-R---X---Q-C---XN--N---VK-------QS-------SX 306
H2U.CI.07.07IC_TNP3 NY--LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C-XE------IIR-I------D--IQN-QP..--LPA--L--------------VE---Q--YR....QQN-----N--R---Q---Q-C----N--N---VK-----S-QS-------S- 306
H2U.FR.96.12034 NYA-LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I--D---D--TQ--NQ..--PPA--L--------------VE---Q--YR....PQN-----N--R---Q---Q-C----N--N----K-------QS-------S- 305
COL.CM.x.CGU1 GP---PL-----G----C--.GGIA-SLA---L-Y-T--IAY-M-L---ILDT--GFP-V--DE--KK-E-Y-LL---Q..Q-QQQ-AL-Q-TA---T-N--SVA--VA-GE..........-IAN--RG--VQS-E-VIQIAR-S-V------S--D-KS------SA- 296
COL.UG.10.BWC01 PA.--PL-----A----C--.GGIA-SLA---L-Y-T--IAY-M-L---ILDT--GFL-V--DE--KK-E-Y-LQN--P..Q-QQQ--L-Q-TA---T-N--SVA--VA-GE..........--AN--RG--VQS-E-VIQIAR---V------S--D-KS------TA- 296
COL.UG.10.BWC07 P-.-SPL-----A----C--.QGITASLA---L-Y-T--IAY-M-L---ILDT--GFL-V---EL-KK-E-Y-LT---P..Q-QQQ-AL-Q-TA---M----SVA---A-GE..........--AN--RG--VQS-E-VIQIAR-S-V------A--D-KS-----FSA- 299
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 -Y--MPL---IVKT-INA----K----IV-L-QV-A--C--Y-I-GL--AI-DL-G---II-DV---------LQ--QQ..Q-.PQ--L---S-A-----N--VE---A---RAQGVGGG--D--Q--R--V----QRC-K--N--N---VK-------K---------- 336
DEB.CM.99.CM40 -F--MPL---IVKT-INA----K----IV-L-QV-A--C--Y-I-GL--AI-DL-G---II-DV---------LQ--QQ..Q-.PQ--L---S-A-----N--VE---A---RPAGQGQG--D--Q--R--V----QRC-K--N--N---VK-------K---------- 332
DEB.CM.99.CM5 -Y--MPL---IVKT-INA----K----IV-L-QV-A--C--Y-I-GL--AI-DL-G---II-DV---------LQ--QQ..Q-.PQ--L---S-A-----N--VE---A---RPAGQGAG--D--Q--R--V----QRC-K--N--N---VK-------K---------- 328
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 -YQ---L-T-V-KT-I-E--DRK----IV-L--V-A--LI-Y-I-QL--AI-E--G---V--DV-----HD--LA--ANLQQ-LP-AAQ-D-----------SIED--T---R....QQG--N--D-----V-M--Q-V-K--Q-V-----K-----S-K--------A- 332
DRL.x.x.FAO -A----------------I---K--A--V---L-----CISY-I-Q---AI-D--G-L-IV-DI------D---R--QV..--LPQ-VL-N-S---------SIE---E-T-R....AQDS-N--A--RQ-VV---QRC-T--N-VN---VK-------K--------A- 307
GOR.CM.04.SIVgorCP684con -----PL----------A------N--I----M-----SI-Y-I-----AI----G-L-V---V----------Q--AV.V--LPV--L---S-G--------Q---VA---R....N-N-V---D--RK--V-----V-K--C-V-----K------------------ 296
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 -----PL----------A------N--I----M-----SI-Y-I-----AI----G-L-V---V----------M--AV.V--LPV--L---S-G--------Q---VA-I-R....N-N-V---D--RK--V-----V-K--C-V-----K------------------ 296
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 AW---PL----------C----RWGA--V---Q-----CLSY-V-Q---VI-D--G-L-I---V----------T-RPP.---LPA--L-D-T---------SI----E-TF-....A--R-D--AQ-RK-V----Q-V-Q--N-QKV-----------Q--------A- 307
GSN.CM.99.CN166 -YQ---LNS-I-KT--SI----K-A--TVAL-Q-----CI-Y-M-Q---AI-DY-G-V-II-DV---Q-----LL---P.-A-QPVAGL-D-S-A----V---PN---E-I-R....Q-Q-VN-SD--RK------QRC-K--N-VN----K-------KE-----F-C- 311
GSN.CM.99.CN71 -FQ---LNS-V-KT--SI----K-A--TVAL-Q--T--CI-Y-M-Q---A--DY-G-V-II-DV---Q-----LL--QP.-A-QPVAGL-D-S-A----V---PN---E-I-R....Q-N-VN-AD--RK------QRC-K--N-VN--G-K-------KE-----F-C- 311
LST.CD.88.SIVlhoest485 RW--TPL----IQT---I--DRGWK--TVA-----T-K-L-D---V---AI-D--V---II-DH-V--G-----T--QQ.QPAQPG-GL-T-NAT-V--V---VE--LA-T-.....ADT-VD--K---E-V-QAME-V--IHQ-V-VM--K-------KE-A---F-A- 291
LST.CD.88.SIVlhoest524 RW--TPL----IQT---I--DRGWK--TVA-----T-K-L-E---V---AI-D--G---II-DH-A--G-----Q--QQ.QPAQPG-GL-T-NAT-V--I---VE--QA-T-.....ADT--D--K---E-V-QAME-V--IHQ-V-VM--K-------K--A---F-A- 289
LST.KE.x.lho7 RW--TPL----IQT---I--DRGWK--TVA-----T-K-L-D---V---AI-D--G---II-DH-V--G-----Q--QQ.QPAQPG-GL-T-NAT-V--V---VE--LA-T-.....ADT-VD--K---E-V-QAME-V--IHQ-V-VM--K-------KE-A---F-A- 294
MAC.US.x.EMBL_3 NY--LPL----------LI---K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIRDI------D--LQ--QP...APQQ--L---S---------SVD---Q--YR....QQN-----N--R---Q-R-Q-C----N-IN---VK-R-----QS-------S- 305
MND-1.GA.x.MNDGB1 -YQYTP----IIQT---T----KWK-----L----T---ISH---I---A--D--G---V--DV---Q-----LT--QQ.QPAQPG-GL-T-S----------VE--LA--NM....QQNA-N--T---S-----M-RL-KSHC-I--T-V------A-K-------NVM 294
MND-2.CM.98.CM16 TP---G-----------CI---K----IV---I-----CL-Y---G---AI-D--G-L-IV-DV------D-NLR--QV..--MPQ-VL-N-T---------SIE---E-T-R....EQDAVN--G---Q--V---Q-C-S--N-VN----K-------K--------A- 307
MND-2.GA.x.M14 TP---G-----------CI---K----IV---I-----CL-Y---G---AI-E--G-L-IV-DV------D--LR--QV..--LPQ-VL-N-T---------SIE---E-T-R....QQEQVN--A---Q--V---Q-C-S--N-VN----K-------K--------A- 307
MND-2.x.x.5440 TP---G-----------CI---K----IV---I-----CI-Y---G---AI-D--G-L-IV-DV------D--LR--PV..--MPQ-VL-N-T-N-------SIE---E-T-R....QQDQVN--G---Q--V---Q-C-S--N-VN----K-------K--------A- 307
MNE.US.x.MNE027 NYT-LPL----------LI---K-GA--V-G-Q-----CI-Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--LQ--QQ...APQQ--L---S----------VD---Q--YR....QQN-----N--R---Q---Q-C-K--N--N------------QS-------S- 305
MON.CM.99.L1_99CML1 GFQ---VE--L-KT--Q-I---K-A---VAL-Q-----MI-Y-I-QL--AI-D--G-L-II-DV------N--L---QP.PQ-QPNAGLGD-T-A----VS--P-Q--E-I-R....A-N-VQ-SD--RK-V----QRC-K--N-VN----K-------K--------C- 309
MUS-1.CM.01.CM1239 -FQ--SLNA-I-KT--SI----K-AA--VA--Q--A--TI-Y-M-QL--AI-D--G-I-II-DV---Q-----LL--QP.QQ-QPNAGL-S-S------V---PN---E-I-R....Q-D--N-AD---K---M--QRC-K--N-V-----K-------K--------C- 302
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 -FQ---LNA-I-KT--SI----K-AA--VA--Q--A---I-Y-I-QL--AI-E--G-I-II-DV---Q-----LLN-QP.QQ-QPNAGL-N-T------VS--P----E-I-R....A-N--N-A----K-V-M--QRC-K--N-VN----K-------K------F-C- 302
MUS-2.CM.01.CM1246 -YQ--SL---L-KT--ST----K-A---VAL-Q-----CI-Y-V-Q---AI-D--G-I-LI-DVV--Q--DR-VL--QP.TQ-QPNAGL-Y-S-A-V--VS--PA---E---R....QQD-VN--N--RK------QRC-K--N-VN----K-------K------F-C- 306
MUS-2.CM.01.CM2500 TYQ--SL---I-KT--STI---K-A---VAL-Q-----CI-Y-V-Q---A--D--G-V-LI-DVV--Q-----LL--QP.-Q-QPNAGL-Y-S-A----VS--PA---E---R....QQD-VN--D--RK------QRC-K--N-VN----K---R---K------F-C- 307
OLC.CI.97.97CI12 IFE-VPLAT---QS---AL-DRG-KS-IV-L---FA--LL-EEI--L--V--DY-G---V---A-----E-Y--Q--QP.I--LPV--IPP--A---V----N--Q-LA-VNA....G...-D--AL----V-I--Q-L-K----VTV------A----S------F-A- 286
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 -PE--P----------------K-GA--V---------CI-Y-V-Q---AI-E--G-L-IV--V--D---D--LR--NP..--LPA--L---T---------NIA---A-T-R....A-N--A--N--RN--V---Q-C-K--N-VN----K-------K--------A- 306
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 -PE--P----------------K-GA--V---------CI-Y-I-Q---AI-E--G-L-IV--V------D--AR--NL..--LPA--L---T---------SVA---A-S-R....A-N--I--N--RN------Q-C----N-VNV---K-------K--------A- 306
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 -PE-NP----------------K--A--A---------CI-Y-I-Q---AI-E--G-L-IV--V------D--AR---P..---PA--L---T---------SIA---A-T-R....A-N--N--NL-RN---V--Q-W-K--N-VN----K-----S-K--------A- 306
RCM.NG.x.NG411 -PE--P----------------K-GA--V---------CI-Y-V-Q---AI-E--G-L-IV--V--D---D--LR--NP..--LPA--L---T---------NIA---A-T-R....A-N--A--N--RN--V---Q-C-K--N-VN----K-------K--------A- 306
SAB.SN.x.SAB1 -W---PL-----------I---K--A--V------A---I-Y-I-Q---A--E--G-L-IV-DV------D--LR--PP.QQ-P-Q-VL-D-Q----------I----E-T-R....AQNAVN--N---G------Q-C-K--N-VN----K-------K--------A- 318
SMM.CI.79.SIVsmCI2 NYT-LPL----------LI---K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------II--I------D--LQ--NV..--LPA--L---S----------VD---Q--YR....QQN-V---N--R---Q---Q-C----N--N---VK-------QS-------S- 306
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 NY--LPL-------*--L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I------D*-LQ--QP..S--PA--L--------------VD---Q--YR....QQN-----N--R---Q-R-Q-C----N--N---VK-------QS-------S- 304
SMM.SL.92.SIVsmSL92A NY--LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--LQ--QP..--LPA--L--------------VE---Q--YR....AAN-----N--R---Q---Q-C----N-VN----K-------QS-------S- 306
SMM.SL.92.SL92B NY--TPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--LQ--RGQQPAQPA-GL---S----------PS---E--YR....AQN-V---D--R---Q---Q-C----N--N---VK-------QS-------S- 306
STM.US.89.STM_37_16 NY--LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-QL--C--E------II--I------D--MQ--QP.P--LPA--L---S---------SPE---Q--YR....QQN-----N--R---Q---Q-C----N-VN---VK-----T-QS-------S- 307
SUN.GA.98.L14 NYI--PL----VQT---I----GWK--TVA--A--MT--I-E-I-V---AI-E--G----I-DH-V--S-----M--QQ.QPAQPG-GL-T-N-T----V---VE---Q-IYG..LNGATRVA-QD---G-V-E-MERV--LHQT--VVE------------T---F-A- 294
SYK.KE.x.KE51 -WI-VGVNT---KT--EA-NS-K-DASLV-L-QI-T--FI-Y---D---AI-D--G---VI-DV----GS---LQ--QP.QQQQPVAGL-D-SA---------I----E-I-R....Q-N--Q--Q--RQ------Q-C-QV-N-VN----------T-K-------HC- 327
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -WI-TGVPV---KT--EA-NS-K-DASIV-L-Q--T--FI-Y---G---A--D--G---VI-DI----G-A--LE--QP.QQ-APQAGL-D-SA--------SIA---E-I-R....Q-N-VQ-----R-------Q-C-QV-N-V-----K-----I-K-------HC- 330
TAL.CM.00.266 -YQ---L---L-KT-IATI---K-A--TVAL----A--CI-Y-I-Q---A--E--G---II-DI---Q-S---QM--Q..I--LPA--L---A----------PA--VE-T-R....AQN-VD--A-----V-M--QRC-K--N-VN---VK---R---K-------RC- 309
TAL.CM.01.8023 -YQ---L---L-KT-IATI---K-A--TVAL----A--CI-Y-I-Q---A--E--G---II-DI---Q-----QM--Q..I--LPA--L---A----------PA--VE-T-R....QQN-VD--S-----V-I--QRC-K--N-VN---VK---R---KE------RC- 313
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -W--TPL----------T----R-GA-IV---Q-----CLSY-I-Q---VI-D--G---II--V--D---Q--IT--PP.---LPA--L-D-----------SVA---E-TF-....A--RVD--R--RG-V----Q-C-K--N-I-V------A----K-------QA- 313
VER.DE.x.AGM3 AWI-VPL----------A----K-GA-IV---Q-----C--Y-I-Q---VL-D--G-L-IV--I------Q--IA--PP.---LPA--L-D------------V---LE-IYT....A--RVD--A--R-------Q-C-K--N-V-V---------A-K--------AI 317
VER.KE.x.9063 AW--VPL----------A----K-GA-IV---Q-----C--Y-I-Q---VL-D--G-L-IV--I------Q--VT--PP.---LP---L-D------------V---LE-IYT....A--RVD--A--R-------Q-C-K--N-V-V-----------K--------AI 313
VER.KE.x.AGM155 AW--VPL----------A----K-GA-IV---Q-----C--Y-I-Q---VL-D--G-L-IV--I------Q--VT--PP.---LPA--L-D-G----------V---LE-IYT....A--RVD--A--R-------Q-C-K--N-V-V-----------K--------AI 313
VER.KE.x.TYO1_patent AW--VPL----------A----K-GA-IV---Q-----C--Y-I-Q---VL-D--G-L-IV--I------Q--VT--LP.---LPA--L-D-----------SV---LE-IYT....A--RVD--A--R-------Q-C-K--N-V-V-----------K--------AI 313
WRC.CI.97.97CI14 GPQWDPL----IQT---HI-DRG-GA-SV-F-A--TDR-LSH-I--L--NI-D------II-DIV---IQ----T--QA.----------Q-T------V-ASVEDELA-LAQ.....---VD--S-----VLR--Q-V-QI-V-V-----K-----D-KA-------V- 287
WRC.CI.98.98CI04 GPQWDPL----IQT---HI-DRG-GA-CV-F----TDR-LAH-I--L--NI-D------II--IV---IQD---T--QP.----------Q-T------V-ASVEDELA-LAQ.....----D--AV----VLR--Q-V-QI-V-V-----K-----D-KT-------V- 291
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 GPQWEPL----IQT---HI-DRG-GA-CV-F----TDR-LTH-I--L--NI-D------IV--IV---IT----T--PP.V--LP--A--N-T------V---ME-ELA-LAQ.....Q---DI-A-------R--Q-V-QI-V-------K-----D-KS-----F-V- 289
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p24 end p2 start p2 end p7 start Zn motif Zn motif
H1B.FR.83.HXB2 RAEQASQEVKNWMTETLLVQNANPDCKTILKALGPAATLEEMMTACQGVGGPGHKARVLAEAMSQVTNSAT.....IMMQRGNFRNQR...............KIVKCFNCGKEGHTARNCRAPRKK...........................GCWKCGKEGHQMKDCT 427
H1A1.UG.85.U455_U455A -----T-D-------------------S--R----G------------------------------QQTS......---------GP................RRI----------L-K--------...........................---------------- 421
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH -----T-----------------------------G----D---------------------------T--.....M--------SP-...............-TI----------I----------...........................------Q--------- 427
H1C.ET.86.ETH2220 -----T-D------D---------------R----G-S--------------A-------------N-TT......----KS--KGPK...............RAI----------L----------...........................---------------- 424
H1D.CD.84.84ZR085 -----------------------------------G----------------S------------A-SASAA....----KS--KGT-...............-------------I----------...........................---------------- 428
H1F1.BE.93.VI850 -------D--G---D-------------------TG----------------S------------A.---......----KS--KG--...............RV-----------I----------...........................------R--------- 421
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -------D--G---D---------------R---QG-S--------------S------------ASGA-AA....-----S--KGP-...............RTI----------L----------...........................---------------- 428
H1H.CF.90.056 -----T-D----------------------R---QG-SI-------------S---------------TN-A....----K---KG--...............-F-----------I----------...........................------R--------- 428
H1J.SE.93.SE9280_7887 -----T-D------D-------------------SG--------------------------------TN......---------DHK...............R---------Q--I-K--------...........................---------------- 426
H1K.CM.96.96CM_MP535 -----T--------D--------------------G-S--------------S----I----------PV......V---K---KGH-...............-------------I----------...........................---------------- 422
H101_AE.TH.90.CM240 -----T---------------------S------TG----------------S-----------HAQHAT......--------KG-................-RI------R---L---------Q...........................---------------- 425
H102_AG.NG.x.IBNG -----T---------------------S--R---TG------------------------------QQAN......V--------G-................RTI----------L----K----R...........................---------------- 422
H1O.BE.87.ANT70 -----T---------------------Q---S---G-------V--------T----------ATAQQDLKGGYTAVF----QNPIRK...............GTI----------I----------...........................------Q--------R 431
H1O.CM.91.MVP5180 -----T---------------S-----Q-------E-------V--------T---KI-----ASAQQDLKGGYTAVF----QNP-RK...............GPI----------I-K-------R...........................------Q--------K 431
H1O.CM.94.BCF06 -----T---------------S-----Q-------G-------V--------T---KI-----VTAQQELKGGYTAVF----QNP-RK...............GPI-------D--I-K------RR...........................------Q--------K 431
H1O.CM.96.96CMA102 -------------------------X-Q---S---G-------V--------T----------XSAQQDIKGGYTAVF----QNP-R-...............GPI----------I-K------R-...........................------Q------X-R 431
H1O.FR.92.VAU -----T---------------------Q-------G-S-----V--------T----------ASAQQDLKGGYTSVF----QKPIR...............KGPI----------VTK--------...........................------Q--------K 430
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -----T---------------------Q---S---G-------I--------T----------AAA.QDLKGGYTAVF----QNPSRK...............GPI----------L----------...........................------Q--------K 430
H1O.US.99.99USTWLA ---------------------S-----Q-------G-------V--X-----T---KI-----ASAQQDLKGGXTAVF----QNLGRK...............GP-----------V----------...........................------Q--------R 428
H1O.US.x.I_2478B -----T---------------------Q---S---G-------V--------T---KI-----AAAHQDLKGGYTSVF----QNPIRK...............GPI----------I-K-------R...........................------Q--------R 431
H1N.CM.02.DJO0131 -------D-------------------Q------------------------A-------------Q.T--S....VFA-GR--KGI-...............RTIR---------L----K---RG...........................------Q--------K 432
H1N.CM.02.SJGddd -----T---------------------Q---S----------------------------------Q.AT-S....VFV-----KGI-...............-TI----------L----K---R-...........................------Q--------N 430
H1N.CM.04.04CM_1131_03 -----T-D-------------------Q-------GSS------------------------TA-AQ.A--S....VFV-----KGT-...............RTI----------L----K---RG...........................------Q--------K 429
H1N.CM.06.U14296 -------X------D------------Q-------G----------------A-------------Q.AT-S....VFA-----KGI-...............RPI----------L----K---RG...........................------Q--------K 429
H1N.CM.06.U14842 -X---X--------D------------QL------G--------------X-A-------------Q.G--S....VFV-----KGM-...............-TI----------V----K---RG...........................------Q--------K 429
H1N.CM.95.YBF30 -----T---------------------QL------G----------------A-------------QQPT-S....VFA-----KGI-...............-PI----------L----K---RG...........................------Q--------K 430
H1P.CM.06.U14788 ----------S---D----------X-Q-------G-------N--------T----------AAANQASQELKGGYTTVFMQSGQRK................P--------V--I-K--K---RR...........................X-----Q--------K 424
H1P.FR.06.RBF168 ----------S---D---I--------Q-------G-------N--------T----------AAANQANQDLKGGYTTVFMQSGQRK................P--------I--I-K--K---R-...........................------Q--------K 424
CPZ.CD.06.BF1167 -------P---------------------------G------L---------A----------Q-TQQNVNMVQG..RAAPQGK-GA................GNI-------I-----------R-...........................------Q----L---- 453
CPZ.CD.90.ANT -------P--A-------I--------H------TG-S----L---------A----------ASAN-AQGT...AVFL----GNRGGK..............RPL---------------K---R-...........................---R--Q----L-N-P 449
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ----------T---D------------Q-------G-S--------------A----------TM-QSQ-RT...D-FF-K-PGATP-...............RKI--Y-------L----K---R-...........................------Q--------S 434
CPZ.CM.05.LB715 -----T----T---D------------N--R----G----------------A------------ANA......TV.-------KGPK...............RTI--Y-------L----K---R-...........................------Q---R-Q--K 422
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 -------D-------------------Q--R----G----------------A------------IQQTS.....S-F---AGG-TPP...............RR-----------I----K---R-...........................---------------Q 429
CPZ.TZ.00.TAN1 -------P--T----------------H------QG------L---------S---KI-----ASA-AGG.....VN-L-G-KRPPLK..............KGQLQ------V-------------...........................---R--Q--------- 454
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 -------P--T-------I--------H------QG------L---------T---KI-----ATA--TVGVNMLQ...GGKKPLRK................GQLQ------L----K--------...........................---R--Q--------- 455
CPZ.TZ.06.TAN5 -------P-------------------H------QG------L---------S---KI-----ATA-S.......AAGGINMLQGGK-PPL..........RKGQLQ------I-------------...........................------Q--------- 457
CPZ.TZ.09.UG38 -------P--T----------------H------QG------L---------S---KI-----ASANS.......AVGGINMLQGGKKP.L..........RKGQLQ------P-------------...........................---R--Q--------- 449
CPZ.US.85.US_Marilyn ------P---T-------------------R----G------V---------A----------C-MK-PS.....SVFL-K--AGKPG...............RKI----------L--------R-...........................------Q--------- 428

p27 end p2 start p2 end p8 start
MAC.US.x.239 ----TDAA------Q---I--------LV--G--VNP-----L----------Q---LM---LKEALAPVPIP..FAAA-QRGP..................R-PI--W-------S--Q-----RQ...........................-------MD-V-AK-P 428
H2A.DE.x.BEN ----TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L----------Q---LM---LKEAMGPSPIP..FAAA-Q.....................R-AIRYW-------S--Q-----RQ...........................-------P--I-AN-P 426
H2A.PT.x.ALI ----TDPA------Q------------LV--G--MNP-----L----------Q---LM---LKEAMTP-PIP..FAAA-Q.....................RRTI--W-------S--Q------Q...........................-------P--L-AN-P 426
H2A.SN.86.ST_JSP4_27 ----TDPA------Q------------LV--G--INP-----L----------Q---LM---LKEAMAP-PIP..FAAA-Q.....................RRTI--W-------S--Q-----RQ...........................-------A--I-AK-P 426
H2B.CI.x.EHO ----TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L-----I----Q---LM---LKEALTPS-NP..FAAA-PRAG..................KRT-T-W----A-----Q-K---RQ...........................------QQ--I-SK-P 424
H2B.GH.86.D205_ALT ----TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L-----I----Q---LM---LKEALTP-PIP..FAAV-QKAGK.................RGT-T-W----Q-----Q-----RQ...........................-------T--I-SK-P 425
H2G.CI.92.Abt96 ----TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L-----X----Q---LM---LKEAL-PTALP..FAAA-QKTGG................KRSTI--W--------V-Q-----RQ...........................-------P--I-AK-P 431
H2U.CI.07.07IC_TNP3 ----TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-XX--L----------Q---LM---LKEALAPGPLP..FAAV-QRTGG................KKSMI--W-------S--Q-----RQ...........................-------P--I-AK-P 431
H2U.FR.96.12034 ----TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L-----I----Q---LM---LKEALQPMPIP..FAAV-QRGGP.................RRP-R-W----------Q-K---RQ...........................-----E-P--N-AS-P 429
COL.CM.x.CGU1 ---P-AG-I-A--ANN--I-H------R---G-.QKPS--D-LA--------D---K------Q-FQQER.....T.N-IE.....................V-TA-----QGI--L--M-PKRPIGGAG....RGRGRGRGGFRGAPRR..PVR-FT-NQ---MQR--P 432
COL.UG.10.BWC01 ---P-GS-I-Q--ANN--I-H---E--R---G-.QKPS--D-LA--------DY--K------Q-FRQE......TMN-IE.....................V-TA---Q--EI--LQKQ-PKRGAGGFRGGGMRGRGRGGRGAWGRGRNPGPLK-FG--QL--IQR--Q 438
COL.UG.10.BWC07 ---P-GG-I-Q--ANN--I-H---E--R---G-.QKPS--D-LS--------DY--K------QGMQKIG........LVE.....................VSTAR-----QV--L----PK--QFPTRG...RGSSRGRGIMRGGMRRGGQAK-FG--QL--IQAT-P 436
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 -----D-A------T--MI-------R--------NP-----LH--------QQ---LM----VSAMREGGG...LT-V-QR.GPGGP............RPGNRIR-Y---QI--VQKD--K--TV...........................R-F--QQT--MA-N-P 463
DEB.CM.99.CM40 -----D-A------T--MI-------RI---G--QNP-----LH--------QQ---LM----ASALKE-GS...LG-V-QRRGPPGS..............RRQIR-----QI--LQKD-KR---T...........................K-F---Q---IA-N-G 458
DEB.CM.99.CM5 -----D-A------T--MI-------RI---G--QNP-----LH--------QQ---LM----ASALKE-GS...LG-V-QRGGQGGG.............PRRQLR-----QI--VQ-D-KK---V...........................K-F-------IA-N-G 455
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 -----D-S--L---TS-----------Q--E----NP-----LQ---------Q---PT---LASAFQKQGLCHGSRKGAQPPVER.................RGLR-----QI--L-KD--K-KRV.......................TQPGA-F----L---A-N-R 462
DRL.x.x.FAO ---HTDAA------Q---I--------V---G--MNPS----LL--------------M----REQQAA.......----QNPP-GPP.......RGPRGPPP-NPR-P---QF---L-Q-TK----...........................--FR--ALD-MLRN-. 435
GOR.CM.04.SIVgorCP684con -------D----------I--------Q-------G-------N--------T----------AAAHSDLKGGYTAVF--K-GNNQGIKK.............GP--------V--I-K------R-...........................------QD-------R 426
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 -------D----------I--------Q-------G-------N--------T----------AAAHSDLKGGYTAVF--K-GNNQGIKK.............GP--------V--I-K------R-...........................------QD-------R 426
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 -----P-D------Q---I--------L---G--MNP-----LI--------Q---KLMV-M--NGQ.........N-V-V-PQKKGP..............RGPL-------F--MQ-E-K---QI...........................K-F----I--MA---K 427
GSN.CM.99.CN166 -----D-A------QS--------E--L----M.-G-N----L---------T--S-L-----ATALKGTSS...YN-V-K-PPGR-...............G-TP--Y---QF--L--D-PK-KER...........................K-F---RA--FS-P-R 435
GSN.CM.99.CN71 -----D-A------QL--------E--L----M.-G-S----L---------T--S-L-----ATALKG.SS...YN-V---PPGR-...............G-TP--Y----F--I--D-PK-KER...........................K-F----A--LARQ-K 434
LST.CD.88.SIVlhoest485 ---GG-H---E--K-KM---------RMVI----EG-S--D--K--------A--GKI-----ATAMQ-QMR...QN-V-VTPP--EQ...GRFVRTGGGGPR-PLT------P-----M--Q--QE...........................---N--SKE-RFAQ-P 428
LST.CD.88.SIVlhoest524 ---GG-H---E--K-KM----------MVI----EG-------K--------A--RKI-----ATAMQGQMK...HL-V-QTPP--AQ...GRFVRTGGGGPRRPLT------P--S-KM--Q--QE...........................---N--AKD-R-AQ-P 426
LST.KE.x.lho7 ---GG-H---E--K-KM---------RLVI----EG-S-----K--------A--GKI-----ASAIQQQVR...QN-V-VTPL--AQ...GRFVRTGGGGPR-PLT------P-----M--Q--QE...........................---N--SKE-RFAQ-P 431
MAC.US.x.EMBL_3 ----TDAA------Q---I--------LV--G--VNP-----L----------Q---LM---LKEALRPVPTP..FAAA-QRGP..................R-PI--W-------S--Q-----RQ...........................R------MD-V-AK-P 428
MND-1.GA.x.MNDGB1 ------G---M--QQH--IE----E--Q--RS--KG------LE--------Q----LM--M-RT-VGQ..S...QNFV-QRGPQR.........GPVRQPTGRKPI----N----V--FFK---R-...........................---N--AMD--KAQ-P 423
MND-2.CM.98.CM16 ---RTDPQ--T---Q---I--------S---G--MNPS----PL--------KY--QMM----KEAQS.......AV---NSGGPPRG.........PPRQPPRNIR-P----F--GL-D-IS----...........................--F---DL--I-RN-P 434
MND-2.GA.x.M14 ---RTDPQ--T---Q---I--------S---G--MNPS----LL--------KY--QMM----QKMQS.......EV---NSGGPPRG.........PPRQPPRNPR-P---RY--VL-D--L----...........................--F---DT--M-RN-P 434
MND-2.x.x.5440 ---RTDPQ--T---Q---I--------AT--G--MNP-----LL--------KY--QMM----Q-AQAA.......V---NSGGPPRG.........PPRQPPRNPR-P----F--VL-D------R...........................--F---DP--L-RN-. 433
MNE.US.x.MNE027 ----TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L----------Q--KLM---LKEALAPGPLP..FAAA-QKGP..................R-PI--W-------S--Q-----RQ...........................------QM--V-AK-P 428
MON.CM.99.L1_99CML1 ----TD-A------Q------------L----M.-G-S--D-LQ--------M--S-I-----AGAIAN....MPMN-V-ARGPPQ...............RKGQP-------F--M-K--K--QRR...........................K-YN--QP--LA---P 432
MUS-1.CM.01.CM1239 ----SD-A------S---------E--L---SM.-G------LQ--------A--S-LM----ASAL.RQNS.QL.N-V-G...ARGK........GSQGGPRGNPR-Y---QF--M--S-PK-KTR...........................K-F---R---LA-Q-R 430
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 ----SD-A------S---------E--L---SM.-G------LQ--------T--S-LM---LASAF.KQAG.TL.N-V-GAKGARG-.......GNGSQGNRGNPR-Y---QY--V--D-PK--N-...........................K-F---R---LARQ-R 434
MUS-2.CM.01.CM1246 -----D-A------QS--------E--LV---M.-G---K--LQ----IE--M--S-LM----TNAL.RQNTINTIN-V--..QSPR........GVMGKKRENSTR-Y---QF--L--D-PK-KST...........................R-F-------LARQ-R 437
MUS-2.CM.01.CM2500 -----D-A------QS--------E--LV---M.-G------LQ--------I--SKLM----ASAL.RQNTIETIN-V-G..QGPR........GGAGGGPRRTPR-----QF--I-KD-PK--VR...........................K-F---R---LA-Q-R 438
OLC.CI.97.97CI12 ----G-----T----K--I--------GV----.VKPS----L----------Y--------LRP-QMVQQRPAP......................GGGPQQGRLR-Y---RF---KN--SQKGP............................T-Y----P--IA-N-R 405
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 -----DPA------QS--I---------V--G--MNP-----L---------QY---------Q-ANSA.......--A-MRGGQR.......SGPPRGQGGKTFL--Y----L--IS-Y-K---R-...........................------E-D-IL---P 435
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 ----TDPA------Q---I---------V--G--MNPS----LL--------Q----------QHANSM.......M-A-MRGQGR.......SGPPRRGGERPVP--Y----T--IS-F-K---R-...........................------D-D-L----- 435
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 -----DPA------QS--I--------MV--G--MNPS----L---------Q----------QMMQSN.......--A-QSAN.........RGPPRRSGGNPNLR-Y----P--IS-Y-K---R-...........................------SPD-LL---- 433
RCM.NG.x.NG411 -----DPA------QS--I---------V--G--MNP-----L-----A---Q----------QM-Q.......SN--A-Q-GP-KGP........PKLGGGPRFL--Y----T-----Y-KTS---...........................---R--E---L----P 434
SAB.SN.x.SAB1 ----TDPA------QS--I---------V--G--MNP-----L-----I--AQ----LM----TAAFQQQ-V..GN-FV-Q-ARPRGP......LGGRGRPLNPNI--Y----P--L--F-K---RQ...........................------SPD------Q 453
SMM.CI.79.SIVsmCI2 ----TDAA------Q---I--------LV--G--MNP-----L-----I----Q---LM---LREAFQPGPLP..FAAA-QRGGGVR................RPI--W-------S--Q-K---RQ...........................-------S--V-AK-P 431
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 ----TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L----------Q---LM---LKEAFQP-SLP..FAAV-QRGGTK.................RT-R-W-R-----S--Q-K---RQ...........................-------T--I-AK-P 428
SMM.SL.92.SIVsmSL92A ----TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L----------Q---LM---LKEALGPTQLP..FAAA-QKG..P.................SK-R-W-------S--Q-K---RQ...........................-------M--I-AK-P 428
SMM.SL.92.SL92B ----TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L----------Q---LM----KDALTGSLV.....AA-FRGAAKGQ............GNKP-IR------T--S--Q-----R-...........................------E--RIQAN-P 432
STM.US.89.STM_37_16 -----DPS------R---I--------LV--G--MNP-----L----------Q---LM---LKE-FQPDPLP..FAAA-QQG...................RRT---W----A----KQ-KG--RQ...........................------QQ----AK-P 429
SUN.GA.98.L14 ---SG-E---E--K-KM----------LVI----ETPS-----R--------S--GKI-----ASAFRQQVG..RQA-V-QNLPPRNSQ..GRFVRIGGGGPR-PMT------P--L-NQ--E-K-G........................PPGS------M--KQAQ-P 436
SYK.KE.x.KE51 -----DPA----L-QS--I-----E-RS----MVK.P-----LQ--------QY--KL-----VMTQH-L......G-I-GPRQGSNP.............RRGPTR-----QL--LQKD-PR-K-L...........................K-FN--GT--IARQ-R 450
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -----DPS--G-L-Q---I-----E-RQ----MVK.P-----LQ--------L---KLM----VMAQQ-V......N-V-GPSKG.................RSMI--Y---QI--MQKD-KK-L-A...........................K-FN---T--LARA-R 449
TAL.CM.00.266 ----TD-A------Q---------E--A----M--G------LQ--------Q--S-LM----AEALK.QNTQQVIA-V-Q-QGGP......RGRGGPRRNPPGQIR-Y----F--I-K--P--PRQ......................KVPPGT-Y----P--IA-Q-S 450
TAL.CM.01.8023 ----TD-A------Q---------E--A----M--Q------LQ--------Q--S-LM----AEALK.QNTQQVIA-V-.-QGGP......KGRGGPRRTPPGQIR-Y----F--I-K--P--Q-P......................RGPPGS-F---QM--RAAQ-R 453
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 ----TP-D----------I--------LV--G--IHP-----L-------------KLMV---Q-MQG.......VN-V-GAPRGGRG............RGRGPPR--K--QI--IQKD-PRAGPN...........................K-L----P--LA---R 437
VER.DE.x.AGM3 ------G---Q----S--I--------V---G--MHP-----L---------SY--K-M--M-QNMQSQ.......N---Q-GQ-GRP..............RPP---Y----F--MQ-Q-PE---M...........................R-L----P--LA---R 439
VER.KE.x.9063 ------G---Q----S--I--------V---G--MHP-----L---------SY----M--M-QNMQTQ.......N-V-Q-AAGGV-............RQRPPL--Y----F--MQ-Q-TE---I...........................K-L----L--LA---R 437
VER.KE.x.AGM155 ------G---Q----S--I--------V---G--MHP-----L---------SY--K-M--M-QNLQSQ.......N-V-Q-GG-GRP..............RPPP--Y----F--MQ-Q-PE---I...........................K-L----P--LA---R 435
VER.KE.x.TYO1_patent ------G---Q----S--I--------V---G--MHP-----L---------SY--K-M--M-QTMQ-Q.......N-V-Q-GPKR-...............RPPLR-Y----F--MQ-Q-PE---T...........................K-L----L--LA---R 434
WRC.CI.97.97CI14 ----GAP---Q---DK--I------------G-.QQP-----L----------Y-SKIM-Q-LQEAL.H.SQ....A-V-QAGAKP................KGPIR-----QI--M-KE-PK-K-PVPMR..................RGQGPT--G--EV--VQRN-P 416
WRC.CI.98.98CI04 ----GAP---Q---DK--I--------A---G-.QQP-----L----------Y-SKIM-Q-LQEAL.-.SQ....A-V-QQPVKP................KGPIR-----QI--M-KD-PK-K-PVPLR..................RGQGPT--G--EI--VQRN-P 420
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ----GVP---Q---DK--I--------Q---G-.QSP-----L----------Y-SKIM-Q-LQEAL.-QSQ....A-V-QQAVK.................RGPLR-----QI--M-KD-KK-KRS..PQ..................QRGPPT--G---T--IQ-N-P 416

424
H

IV
Sequence

C
om

pendium
2014



G
ag

PLV
Proteins

PLV Proteins

p7 end p1 start p1 end p6 start Vpr binding p6 end, Gag end
Vpr binding

H1B.FR.83.HXB2 .........ERQANFLGKIWP..SYKGR...PGNFLQ...................SRPEPTAPPEE......................................SFRSG.VETT.TPPQKQEP............IDKELYP.LTSLRSLFGNDPSSQ..* 500
H1A1.UG.85.U455_U455A .........------------..-N---...----P-...................---------A-......................................I-GM-..-KM.-S-A---L............K-R-QT-.-V--K-------L--..- 494
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH .........-----------S..-Q---...----P-...................--L--------......................................---FR.E---.--S-----............-------.----K----------..- 501
H1C.ET.86.ETH2220 .........--------RL--..-N---...------........SRPEPTAPPESL--------P-......................................---F...-EA.--SP---L............K-R-A...----K------HLL-..- 505
H1D.CD.84.84ZR085 .........------------..-H---...------...................--------#SR......................................--GF..G-EI.--S----QKD..........K------.-A--K-------L--..- 502
H1F1.BE.93.VI850 .........------------..-N---...------...................---------A-......................................--GF..R-EI.--SP---QK...........DGE.---P-A--K-------*--..- 494
H1G.SE.93.SE6165_G6165 .........------------..-N---...------...................N-T------A-......................................-LGF..G-EI.A-SP---M............KE-----...--K----S--*--..- 498
H1H.CF.90.056 .........------------..-S---...------...................---------A-......................................--GF..G-EM.--SP---QL...........K---.P-.-A-------S--LL-..- 501
H1J.SE.93.SE9280_7887 .........------------..-S---...------...................---------A-......................................-LGL..G-EI..-SP----............K------.----K----S--L--..- 498
H1K.CM.96.96CM_MP535 .........------------..-H---...------...................---------A-......................................--GF..G-EI.--SPR--T............K---QS-P----K-------L--..- 496
H101_AE.TH.90.CM240 .........------------..-N---...----P-...................---------A-...................................NWGMGEEITG-EI.-SLP---Q............K---HP-P-V--K-------L--..- 504
H102_AG.NG.x.IBNG .........------------..-S---...----P-...................---------A-......................................--GM..G-EI.P-SPQ---............R--G---P----K-------*L-..- 495
H1O.BE.87.ANT70 N........GK-------Y--..PGGT-...---YV-...................RPAH-S---M-E.........................................EVKGQE.NQE--G..............GPN----.FA--K----T-...-..- 499
H1O.CM.91.MVP5180 N........G--------Y--..PGGT-...---YV-...................KQVS-S---M-E.........................................AVK-QE.NQS--G..............DQE----.FA--K----T-...-..- 499
H1O.CM.94.BCF06 N........G--------Y--..PGGT-...---YV-...................KQVS-S---M-E.........................................EVK-LE.KQS-GG..............EKE----.FA--K----T-...-..- 499
H1O.CM.96.96CMA102 N........GK-------Y--..PGGT-...---YV-...................KQVP-S---M-E.........................................VMQGQK.NQN-EXRE............DPN----.FA--K----T-...-..- 501
H1O.FR.92.VAU N........R--T---K-Y--..PRGT-...---YV-...................EQVS-S---M-E........................................MMKGQEE.DQN--G..............EQN----.FA-------T-...-..- 499
H1O.SN.99.99SE_MP1299 N........G--------Y--..PGGT-...---YA-...................RQVS-S---MTEE.........................................MKGQE.NQE--E..............DQN----.FA-------T-...-..- 498
H1O.US.99.99USTWLA N........G--------Y--..PGGE-...----M-................KQMPP-A-S---M-E.........................................VVXGXX.NQN-GE..............DSN----.FA--K---XT-...-..- 499
H1O.US.x.I_2478B N........GK-------Y--..PGGT-...---YM-...................KQVP-S---M-E.........................................VMKGQE.NQG--G..............DPT----.FA--K----T-...-..- 499
H1N.CM.02.DJO0131 N.......EG--------G-S..PF---...----P-................TTTT-K------L-..................................NYGSQEERSTQGKE...R-ENT.............ENS.---P-----------L---..- 513
H1N.CM.02.SJGddd N.......EG-------RG-S..PF---...----P-.................TTA-K------L-.......................................EERSTQGKEMQEN-EKT.............ENS.---P-----------L---..- 508
H1N.CM.04.04CM_1131_03 N.......EG--------G-S..PF---...----P-.................TTT-K------L-..................................SYGSQEERSTQRKEMQEN-EKT.............ENT.---P-----------L---..- 512
H1N.CM.06.U14296 N.......EG-------RG-S..PF---...----P-.................TTTKK------L-..................................NYGFQEERSTQGKEMQEN-ERT.............ENS.---P------------L--..- 512
H1N.CM.06.U14842 N.......EG--------G-S..PF---...---XP-................TTTT-K------L-..................................DYGCQEERNTQRKEMQED-EKT.............ENS.---P---------------..- 513
H1N.CM.95.YBF30 N.......EG--------S-S..PF---...----P-.................TTT-K------L-..................................SYGFQEEKSTQGKEMQEN-ERT.............ENS.---P---------------..- 513
H1P.CM.06.U14788 S........G-----------..PGGK-...---YV-...................KQVQ-----M-E..........................................EEM-QNKQXEEK-.............DE-----.-A--K----T-...-..- 493
H1P.FR.06.RBF168 S........G-----------..PGGK-...---YV-...................KQVQ-----M-E...........................................D-M-RDKQREEK............EDE--.--.---------T-...-..- 492
CPZ.CD.06.BF1167 .......QSKSGV-----RT-..WWGC-...----V-.NQSQTQNQEQSQTQEKLVEKA--S---M-E......................................................V..............NHWNSKDGF--K-I--S-...-..- 529
CPZ.CD.90.ANT AT......NTGKV-----PT-.TWWGC-...----V-.................KEEVV------I-..........................................IYQ-EHKRTQKGLK..............GE-EL-PSY--K----K-...-..- 523
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 .........G--V-----G--..-RS--...----V-...................N-T------A-..................................SYGYQEKE.......KNQEE--E.............GNR---P----K----S-----..- 507
CPZ.CM.05.LB715 L........SK.V--------..LNS--...----P-...................---------M-..................................SFGFQPKTAQKM...EVKEEEQT...........EEKES---P----K----S-Q---..- 501
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 N.......EG--V----GG--..-RS--...----P-...................RKV------P-..................................TFGYAEQTQTGK...SQKGEEST.............TEKES-LYP--K----S-----..- 508
CPZ.TZ.00.TAN1 TRN.....NSTGV-----RT-..LWGC-...----V-...NTPEKGKAQEQETAQTPV.V-----L-........................................................................MTMKGGF--K-I--S-Q.....- 525
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 AR.....TNNTGV-----RT-..LWGC-...----V-...NNPEKEKPQEQEGVQT...V-----M-.......................................................................MGPMKEGF--K-I--S-Q.....- 525
CPZ.TZ.06.TAN5 AK.....NNSAGV-----RT-..LWGC-...----V-...NTPEKGRNQEQESVQTPV.V-----L-........................................................................MPMKDGF--K-I--S-Q.....- 528
CPZ.TZ.09.UG38 GR.....PNNSGV-----RT-..LWGC-...----V-...NTPEKEKNQE....QTPV.--S--LM-.........................................................................PLKEGF--K-I--S-Q.....- 515
CPZ.US.85.US_Marilyn AG.......N--------H-SPSWSG-SKR.-----E...................N-K------I-...........................................DFGYQEETVTQEKQ............GKEKEPFQ----K----S----E..- 506

p8 end p1 start p1 end p6 start PTAP motif PSAP in HIV-2 B, U Gag end
p6 end

MAC.US.x.239 DR.......QAGFLG--...-...WG.KK..-R--PM...............AQVHQGLM------D.........................PAV.....DLLKNYMQL-KQQREKQRESREK.............PY--VTED-LH-N----G-Q.....- 511
H2A.DE.x.BEN ER.......QAGFLG--...-...RG.KK..-R--PV...............TQAPQGLI-----AD.........................PAA.....ELLERYMQQ-RKQREQRERPYK-VTEDLLHLEQRETPHR-ETED-LH-N----K-Q.....- 522
H2A.PT.x.ALI ER.......QAGFLG--...-...WG.KK..-R--PV...............TRVPQGLT-----A-.........................PAA.....DLLEQYMQQ-RKQREQRERPYK-VTEDLLHLEQGETPH--VTED-LH-N----K-Q.....- 522
H2A.SN.86.ST_JSP4_27 ER.......QAGFLG--...-...WG.KK..-R--PV...............AQIPQGLT-----ID.........................PVE.....DLLEKYMQQ-KRQREQRERPYK-VTEDFLQLEKQETPCR-TTED-LH-N----K-Q.....- 522
H2B.CI.x.EHO ER.......QAGFLGF-...-...WG.KK..-R--PV................QAPQGIV-S---MN.......PAFGMTPQGAIPSAPPADPAE.....EMLKNYMQL-KKQKENRER.................PY--VTED-LH-N----E-Q.....- 520
H2B.GH.86.D205_ALT ER.......QAGFLG--...-...WG.KK..-R--PM...............TQVPQGVT-S---MN.......PAEGMTPRGATPSAPPADPAV.....EMLKSYMQM-RQQRESRER.................PY--VTED-LH-N----E-Q.....- 522
H2G.CI.92.Abt96 ER.......QAGFLGF-...-...WG.KK..-R--PM...............TQVPQGLT-S---MD.........................PAV.....DLLKNYMXL-RKQKEQRNK.................PY--VTXX-LH-S----D-Q.....- 510
H2U.CI.07.07IC_TNP3 ER.......QAGFLGF-...-...WG.KK..-R--PM...............TQIPQGLT-----AD.........................PAV.....DLLKNYMQM-RKQKESRER.................PY--VTED-LH-N----D-Q.....- 510
H2U.FR.96.12034 ET.......KVGFLG--...-...WE.KK..-R--PM...............AQVPQGLT-----A-.........................PAV.....DLLTPTAPPADPAVDLLKSYM-QGKKQKENRER...PY--VTED-LH-N------Q.....- 522
COL.CM.x.CGU1 .........NK------ATRG..................................VELQTAIF--KMS.............................................KDLP-..................RREKGESLYP--K----D-Q.....- 483
COL.UG.10.BWC01 .........NK------AGRG..................................IDLQTAIF--AMS.............................................KMQKQEG................RKRDENTLYP-------E-Q-....- 492
COL.UG.10.BWC07 .........NK-V----TPGG..................................MDLQTAVF--KMS.............................................QRKE-SK................GEMDREGIYP--K----E-LL-GQN- 494
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 .....KAAPQSKN----.KL-...WG.-RA.-R--I..............EQQHQTWG.IGKYI--.....................................GGDEIFSSSRVPEQK--Q--E............TRRGK--D-SD-K----E-Q.....- 545
DEB.CM.99.CM40 ........QTPR-----.NT-..WAS.-R..-R---....................EG.IGKYI--STA.................................DQVYSTTRVPVQGQENNPQR-ET...........TRRGK--D-MG-K----E-Q.....- 536
DEB.CM.99.CM5 ........QVPR-----.NA-..WAS.-R..-R---....................EG.IGKYI--STA.................................DQVYSTTRVPVQGERNAPQEDTT...........TRRGK--D-MG-K----E-Q.....- 533
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 ....SNTNDQG-V----.....NGLG.-KNP-R--V-YYPQM...NQDLPWS.PVRVQQQ-QY-QNFQE........................................-GNRQSCQEDKR-NKQSHQE......DEETTRESLYP--K----D-Q.....- 559
DRL.x.x.FAO .........PK-V----.NT-.WGSGK....-R--P-...................ASLT-S---LP...GYLQED................PAE...........RMLQKYMEQGAQQKR-QRQQQQK......RGPY-EAYNSL-SLFGSDQLQ.....- 522
GOR.CM.04.SIVgorCP684con S........G-------.........KYWPPG-ERPG...............NYVQKQVQ-----M-.................................................EEEKETRK............PG--ELYP----K----T-Q.....- 490
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 S........G-------.........KYWPPG-ERPG...............NYVQKQVQ-----M-.................................................EGEKEMRK............PE--ELYP----K----T-Q.....- 490
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 ........NGQANFLGY.GHWGGAKPRNFVQYRGDTV....................GL------M-.....TAYD................PAK.....KLLQQYAEK-QRLREEREQTR...............KQ--KEVEDV--S----G-Q.....- 514
GSN.CM.99.CN166 .....TGTPIKELY--D.............LGRGRRR............APRNFPVTFLL----A--.....................................EEPQQLNLS-PVGE--SKGQ............KEESRNTLYP--S----E-Q.....- 513
GSN.CM.99.CN71 T.....GTPAKEL---D....LGRGR.-A..-R--P...................VTSLL-S--A--...................................VEPQQLNLSPPVGEPQNKE-K..AEKR............NTLYP--S----E-Q.....- 511
LST.CD.88.SIVlhoest485 KP.......KGKV----...YGPWRN.GPPGNFPLMG.................GNAGVV-S---M-RN...............................STKAERALETYRNLGQQLRKQ-Q....VPQK.........CVDEPCLSFFF-PD-Q.....- 513
LST.CD.88.SIVlhoest524 KP.......KGKV----...YGPWRN.GPSGNFPIMG.................GAAGVI-S---M-KV.......................PPT.......RAERAIETYRNLGQQLRKQ-Q....VPQK.........CVDEPCLNFFF-PD-Q.....- 512
LST.KE.x.lho7 .......KPKGKV----...YGPWSS.KPPGNYPL-G.................GAAGRI-S---M-SA.......................PT........KAERALETYRTLGQQLKRQ-QQ...VPQK.........CVDEPCLN.---PD-Q.....- 516
MAC.US.x.EMBL_3 .........D---G---....LGPWG.KK..-R--P...............MAQVHQGLT------D.........................PAV.........DLLKNYMQ.LGKQQRES....REKPYK........-VTED-LH-N----G-Q.....- 507
MND-1.GA.x.MNDGB1 .....KPAQQQRV----....YGPWGPSKPGNYP.A-....................EVT-----L-EK.......................PL........QKTLSTYQKLGRGLRQKM-E-KR................EEDFH--ST--QE-Q.....- 503
MND-2.CM.98.CM16 ..........KMV----....NTPWGSGKPRNFPAMP.....................LT-----MPGMED.....................PAE.....RMLLDYMKK-QQQKA..ESKQEKKER..........GPY-AAYNSL-SLFGTDQLQ.....- 518
MND-2.GA.x.M14 ..........KMV----....NAPWGSGKPRNFPAMP.....................LT-S---MPGMED.....................PAE.....KMLLDYM-K-QQQRAAKETKQEKDK...........GPY-AAYNSL-SLFGTDQLQ.....- 519
MND-2.x.x.5440 .........PKMV----....NTPWGSGKPRNFPAMP.....................LT-S---MPGLED.....................PAE.....KMLLDYMKK-QQQRAAAGA--E-KK...........GPY-AAYNSL-SLFGTDQLQ.....- 519
MNE.US.x.MNE027 .........D---G---....FGPWGKK.PRNFPMA-.................MHQGLT------D.........................PAV..........DLLKNYMQLGKQQRESKRKPYK............-VAED-LH-N----E-Q.....- 507
MON.CM.99.L1_99CML1 QPP....KQNKGV----....NPFGPKKGPRNFPL.....................TSVQ-S--TLP....................AGTAEPV..............NLNQ-IGSPKTGTPKETRR...............DLYP--A----E-Q.....- 511
MUS-1.CM.01.CM1239 ......SEGAKS-----..D-LGLQR.-RPRNFPQ.....................TSLL------QE.................GDLVNLSPPV......................G-KDGASDRK............S---S-S--FQDDPLEK.....- 506
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 ......SDNTKAV----..D-FGLQ-.-RPRNFPQ.....................TSLL------QE.................GELVNLSPAV......................G-GEGKQDRK............S---S-S--FQDDQS-Q.....- 510
MUS-2.CM.01.CM1246 .....TDTGKSAV----..KDLGFRS.-KPRNFPV.....................TSLM-----DTAE..................PVNFSPLV..................GPKEE-P-DRKDRK............T---S-S--FGDDQSKQ.....- 517
MUS-2.CM.01.CM2500 .....TNSDKGAV----....KGFGFH-KPRNFPV.....................TSLM-S---DTAE..................IVNFSPEV................GPRKENQTPQAP-DRK............N---S-S--FGDDPSEQ.....- 519
OLC.CI.97.97CI12 ...VGGQQQQSKV----....KWRGGKAEPPLNMQ.................QRTEMDIF-S--TL-..........................................QIL-KGT.REKREMKEEKK..............-LYP--A----E-Q.....- 481
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 ..........K-V----....NAPW-QGK..-R--P...................LTSVT-S--GMD......QYD................PAE.........AMLKRYLE.QGKKQK-QKRQEEKSQ.......QGRAYEEA-S--N------Q.....- 518
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 ..........K-V----....SAPWSRGK..-R--P...................LTSLT-S--GV-QDNHASQYD................PAE.........AML-KYLE.QGRMQK-Q-RKEEKAQ.......KG-AYEEA-A--N----S-Q.....- 524
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 ..........K-I----....RLPWGQGK..-R--P...................LTSLT-S--GM-S.....NYD................PAE.........EMLKNYLRRAGEQKR-Q.RQEESKK.......REGAYQEA----N----S-QLQ...- 519
RCM.NG.x.NG411 .......KEVNFLGNAP.......W-QGK..-R-LP...................LTSLR----GR-EGWNP.QYD................PAE.........EML-KYLA.LGRQHK-E-RKENKEK.......VGRAYEDA-S--N----S-L.....- 522
SAB.SN.x.SAB1 .......KQVNFLG-GP.......WGRGK..-R--P...................LTSIR-----M-RDYSRPEENWYADRPPTRGPGPDD.PAT.........ALLKQYA-.QGKRQK-QWQNHS.........PQQSPYEEAYS-------E-Q.....- 555
SMM.CI.79.SIVsmCI2 .........----G---....FGPWG.KK..-R--P...............MTQLQQGLT-----MD.........................PAVAAPPMDPAVDML-NYLK.LGQQQRER....KERPYK........-VTED-LH-N----D-Q.....- 519
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 .........----G---....FGPWG.KK..-R--P...............MAQMHQGLT-----AD.........................PAV.........DLLKNYMQ.LGKKQREN....RERPYK........-VTED-LH-N----D-Q.....- 507
SMM.SL.92.SIVsmSL92A .........----G---....FGPWG.KK..-R--P...............MAQMPQGLT-----AD.........................PAV.........DLLKDYMK.LGRKQKES....RERPYK........-VTED-LH-N----E-Q.....- 507
SMM.SL.92.SL92B .........NQK-G---....LGPWG.KK..-R--P...............M.Q.TTSLT-S---.D.........................PAA.........RIVKEYLE.KAQREKTR....RSRPYK........-VTED-LH-N----E-Q.....- 508
STM.US.89.STM_37_16 .........---VG---....FGPWG.KK..-H--P...............MAQIPQGLT------D.........................PAA.........DLL--YMQ.LGKKQRES....RKTPYK........-VTED-LH-N----E-Q.....- 508
SUN.GA.98.L14 ........QGK-V----....YGPWN..RGP-......................GNFPVM-S---L-D..................LTLGNRMTPPQSKA....ERALETYRLLGQGLRAQ-KRKERG..........ECQE-C...-NM--PE--.....- 522
SYK.KE.x.KE51 QPRKGQGNPPP------.....KGWG...NR.KPPAN................FPVM-ET-----A-DW.....PWQQQTWGNYASPQQKHIAMATPLQPQSSPKTVKDLL-.PGKPS.E.KKEEMK............-KG-LYP--Q----D-Q.....- 562
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM QPKRNQGPPVA------.....KGWG...VSRRPPA.................NFPV-S--S---L-DI...............EDGPWLTWSAQMSQQAQAKAQNSP-KKPP-NREVLSPK-SSGK...........E-TKSLYP--S----E-Q.....- 555
TAL.CM.00.266 .........SA------....KSFLG.KIPPVRGPRN..................FPVVQ-S---I-PL...............................TASWQEGTTTWTPPAKK.--ETTTT.R............-..SLYP--A----D-Q.....- 528
TAL.CM.01.8023 .........QP------....KAFLG.KIPPVKGPRN..................FPVVQ-----I-PL...............................TASWQEGTTTWTPP-KDAAAPKQQT.R............-..SLYP--A----D-Q.....- 532
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 .........SG------...RMPTWG.TKPRNFLEQG....................GAV-----MPAH......................GFPTGSPAAGAYDPARKLLEQYAKKGDQLRKQKE.K............-..LEDY--S----G-Q.....- 524
VER.DE.x.AGM3 ..........G-V----...YGRWMG.AKPRNFPAAT...................LGV------PPSP......................YDPA......KKLLQQYADKGKQLREQRK-PPAVNPDW.........T-G....Y--N----E-Q.....- 522
VER.KE.x.9063 ..........G-V----...YGRWTG.TKPRNFLAAT...................HGV--S---PPTP......................YDPA......KKLLQQYAEKGKQLREQGKRTP-TNPDW.........A-G....Y--N----E-Q.....- 520
VER.KE.x.AGM155 ..........G-V----...YGRWMG.TKPRNFPAAT...................LGA--S---PPNN...................STPYDPA......KKLLQQYAEKGKQMRNQNRNPPANNPDW.........N-G....Y--N----E-Q.....- 521
VER.KE.x.TYO1_patent ..........G-V----...YGRWMG.AKPRNFPAAT...................LGA--S---PPSGTTP..............................YDPAKKLLQQYAEKGKQLREQKRNPPAMNPDW....T-G....Y--N----E-Q.....- 520
WRC.CI.97.97CI14 KI.......R--V----...NGRG..QMPSNNYPVQKL..........RSLNNFGPTTTM-S---MRE.............................DPNIQELEKYLLKGAQLREQQEH-KTEGQKR..........EVGV-EWP--K---EP-Q.....- 512
WRC.CI.98.98CI04 KS.......R--I----....NGRG.QMPSNNYPVQKV..........RSLNNFGP.ATI-S---MRE..............................DPNIQELEKYLLKGAQLKEQA-AKKEEKKR..........ETGL-EWP--K---ET-Q.....- 514
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ET.......R--V----....NGRG.Q-PSNNYPVQKM...........NAGVNTFGPVV----VDPTM.................................QELEQYLLRGAQMKREKE-EMQ..............--GKVEYP--K---EP-Q.....- 503
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H1B.FR.83.HXB2 FFREDLAF.LQGKA...REFSSEQT...RANSPTRRELQVWGRDN....................................NSPSEAG.ADRQG..TVSFNFPQVTLWQRPLVTIKIGGQLKEALLDTGADDTVLEEMSL....PGRWKPKMIGGIGGFIKVRQYDQILI 120
H1A1.UG.85.U455_U455A ----N---.Q--E-...--------...------S-N-WDG-K-.....................................DL-C-T-.-E---..-D--S---I---------V------I--------------DIN-....--K----I------------------ 119
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH ------V-.PK---...--------...-T----------Q----....................................--L----.-N---..A-------I------------E------------------D-N-....--K--------------------VP- 120
H1C.ET.86.ETH2220 ----T---.Q----...---P----...-------ESQTRANSPTTR...........................ELQVRGS-TF----.-E---....-L----I--------------------------------IN-....--K---------------------I- 127
H1D.CD.84.84ZR085 ----N---.P----...G-L-----...------S-SFGFGEEIT...................................#LPETGTE.GQ---T..--LS---I------V------------------------DIN-....--K-------------------H--- 120
H1F1.BE.93.VI850 ----N---.Q--E-...-K-P----...------S---R-QRG--.....................................PL----.-E-R-TV.P-LS---I---------------I---------------DIN-....--K---------------K---N--- 120
H1G.SE.93.SE6165_G6165 ----N---.Q--E-...-------D...-T----C-KPR-RRG-S.....................................PLP---.DEGK-....AISL--I---------V------I---------------IN-....-----------------------VP- 117
H1H.CF.90.056 ----N---.Q-RE-...-K--P--A...-T----S---R-RRG-D.....................................PL----A-EG--T...-LS---I---------V--E---R---------------IN-....--K------------------E-VA- 119
H1J.SE.93.SE9280_7887 --------.Q-RE-...--L-P---...------S--PRARRG-......................................PLP-T-.-EG--T..--S----I----------R-----R--------------DID-....-RK------------------NEVP- 118
H1K.CM.96.96CM_MP535 ----N---.P--E-...--------...------S---R-R-G--.....................................PL----.DQ---TE.P------I------I----V----R---------------IN-....--K--------------------V-- 120
H101_AE.TH.90.CM240 ----N---.Q----...G-------...------S-K-GDG----................................GGRD-LLT---.-E---TS.S--S---I---------V---------------------DIN-....--K---------------K------- 125
H102_AG.NG.x.IBNG ----N---.Q--E-...-K------...GT--S-S---WDG---.....................................T-L-T--.TEG--AI.S------I---------VR-E---I--------------DIN-....--K----------------------- 120
H1O.BE.87.ANT70 ---QI--S.GGHE-...-QLCA-...TS..TPISPTDGGG.SEG.....T........................GESGT........ERGPE...RAL-VCL--IP--D--I--ARV--H-C-V-----------NNIQ-....E-K---------------KE--NVTV 116
H1O.CM.91.MVP5180 ----V--S.GGHE-...-QLCA-...TS..VPISPTNGG.GSEGT.RESE........................SEGGS........-R.......A-PICL--IP--D--I--A-V--H-C-------------NNIQ-....E---T-------------KE-NNVTV 116
H1O.CM.94.BCF06 ----V--S.RGHE-...-QLCA-...TS..VPISSTNGGGS...................................EGAREAESGGGEG......R--PVCL--IP--D--I--A-V--H-C-------------NNIQ-....E---T-------------KE-NNVTV 116
H1O.CM.96.96CMA102 ---QI--S.GGHE-...-QLCA-...TS..APISPSDGGGNAGT....EE........................SESGT........XRGPK...R-L-VCL--IP--D--V--ARV--H-C-V-----------NNIQ-....E-K-----------C-R-KEFNNVAV 118
H1O.FR.92.VAU --K-I--S.ERHE-...-QLCAG...TS..VPISPTNGR.DDEGARGGSE........................SEGGA........E.......RAL-VCL--IP--D--V--ARV----C-V-----------NNIQ-....E-K-A-------------KE-YNVAV 117
H1O.SN.99.99SE_MP1299 ----I--S.GGHE-...-QLCA-...TS..VPISPTDDGGNEG......T........................RESGT........EGGPE...R-L-VCL--IP--D--V--ARV--H-C-V-----------TNIQ-....E-K-T-------------KE-N-VPV 116
H1O.US.99.99USTWLA ----V--S.GGRE-...-Q-YA-ANAPS..SPISPTNGG.GSE...XAXX........................SESGG........-..LE...R-L-VCL--IP-XD--I--A-V--H-C-V-----------SNIQ-....E-K-T-------------KE-XDVTV 119
H1O.US.x.I_2478B ---QI--S.GGHE-...-QLYA-...TS..APISPTDGGSDEG......T........................RESGT........KGGP...NR-L--C---IP--D--V-IARV--H-C-V-----------NNIQ-....E-K-T-------------KE--NVTV 116
H1N.CM.02.DJO0131 ---KG-VS.--RET...-QLPPDNNNKE--H--AT---W-S.....GG..........................EEHT....GEG---E.H-ELSI.PTL----I------VI-V---KEVR------------I--IQ-....E-K-------------------NVT- 125
H1N.CM.02.SJGddd ---QG-VS.--RET...-K-PPDNS.KEG-H---T.....R.....GG..........................EEHTG.ERDAG-P-E.--ELSV.PTL----I------VI-V---EEVR------------I--IQ-....E---------------------NVTV 122
H1N.CM.04.04CM_1131_03 ----G-VS.--RET...--L-PDNN.KE--H--AT---W-S.....GG..........................EEHTEKGD.AG-P-E.--EHSV.PTL----I------VISV---NEVR------------I--IQ-....E---------------------N-T- 127
H1N.CM.06.U14296 ---KG-VS.--RET...--LPPDNN.KE--H--AT---W-S.....GG..........................EEHTG.KGDAR-P-E.--ELSV.PTL----I------VI-V---KEVR------------I--LQ-....E-K-------------------NVTV 127
H1N.CM.06.U14842 ---QG-VS.--RET...--LXPDNNNKE--H--AT-G-W-S.....GG..........................EEHTEKGD.AGGP-E.--ELSV.PTL-L--I------II-V---KEIR------------I--LQ-....E-K-------------------NXT- 128
H1N.CM.95.YBF30 ----E-VS.--RET...-KLPPDNN.KE--H--AT---W-S-G................................EEHTGEGDAG-P-E.--ELSV.PT-----I------VI-V---KEVR------------I--LQ-....E-K-------------------N-TV 127
H1P.CM.06.U14788 -------S.GGQE-...-QLCT-TS...TTD---Y........................................GGGGDDSEQAXG-KGG-ERV..-P-SL--I---D--VIPV----HIC------------VDNLP-....E-----------X-----KEFEEVKX 117
H1P.FR.06.RBF168 ---K---S.WGQE-...-QLCT-TS...TT----Y........................................GGGRDDPGQA-G-KGG-E-...IP--L--I---D--VIPVRV--HIC------------VDKLP-....E---X-------------KEFEEVKV 116
CPZ.CD.06.BF1167 ----THPL...VGVQTRKFCAESESDSESGTESDTG-TSGES-TLSSS.......................................N.GGGESLEQQGWL--EIH-----MMEVTVQ--VCT-----------FADLK-....K-SCN-RT-------VP-QE-YNVP- 123
CPZ.CD.90.ANT ----TDPHVVGVQT...--LCA-GGSS.G---S-H-D-..S-GA......................................QEDSE-SQGGG-T..T-LV--EIP-----MMEVL-Q--KCQ-----------V-GIH-....Q-N----T--------S-Q--NKVP- 120
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ----G---.P-RE-...-QLCT--D...------S---W-PRE.......................................GEEPR-TGRGEQTI.P-S----I-------IPVR-E---C------------IQDIQ-....Q-I---------------K---NVS- 119
CPZ.CM.05.LB715 ----N--S.Q-RE-...--L-----...------NG--W-STK.................................DSSENG-EGGGTDRGEGESV.P------IS-----VL-V----H-----------------LE-....G-K---------------K--EN-P- 125
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 ---GG---.PERE-...--L-PKEG...GT--S-S-D-R-CRA-T..................................DRKESEGG-EYN-K-E..P-LS---I-------LPVRVA---C-------------DNIQ-....E-K-R--L----------K---NVE- 123
CPZ.TZ.00.TAN1 ----THPL.VGVQT...--LCA-HP....RERE..........................................GSGAGDSTDTSGANCPTT-DDDERRVL---N-----MM-V-VQ--VCQ---------S-FCNIK-....K-Q-T--T-------VP-SE-YN-PV 116
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 ----THPL.VGVQT..REFCAKQPREGEAPGARGSADSAYCPS................................................NGDGPHERRVL--IN-----MMAVRVQ-H-CQ---------S-FCNLQ-....K-Q----T--------P-SE-YN-PV 115
CPZ.TZ.06.TAN5 ----THPL.VGVQT...--LCA-HP...-EREESGTGVSTDTSGT.........................................N-PTTGDAN..ERRVL--IN-----MM-V-VQ--VCQ---------S-FCNIK-....K-Q-A--T-------VP-SE-YN-PV 116
CPZ.TZ.09.UG38 ----THPL.MGVQT...---CA-HP...-EGEESGTDTSGAISPT..............................................DGTT..EGRV---IN-----MM-V-VQ--VCQ---------S-FCNLK-....K-Q-T--T-------VP-NE-YN-PV 111
CPZ.US.85.US_Marilyn ----T-VPIVERGIKET--LPGK-E...G-H-S-N-GFR-SR--S......................................DTGETGKGKG.A..L-A----I-------LR--VA--IV-------------DNIQI....E-T-R---M---------K---HVN- 122

Pol p15 start p15 end protease start
MAC.US.x.239 ---PWSMG...KE-...PQ-PHGS.......-ASGADANCSP.....................RGPSCGSAKELHAVGQAAERKA-RKQREALQGGDRG-AA--FS--R--V--AH-E--PV-V--------SIVTGIE-....GPHYT--IV-------NTKE-KNVE- 132
H2A.DE.x.BEN ---VGPTG...KE-...SQLPRDP.......--SGADTNSTS.GRS...SSGTVGEIYAAREKAEGAEGETIQRGDGGLAAPR....AER-TSQRGDRGLAA--FS--K--V--AY-ED-PV-V--------SIVAGIE-....GDNYT--IV-------NTKE-KNVE- 145
H2A.PT.x.ALI ---AWPMG...KE-...SQLPRNP.......-SAGINTNSTP.SRA...SSGPAGAVYAAGEKAKRAEREAIQRGDGGLTAPR....AGR-TTQRGDRGLAA--FS--K--V--AY-E--PV-V--------SIVAGIE-....GSNYT--IV-------NTKE-EDVE- 145
H2A.SN.86.ST_JSP4_27 ---VGPMG...KE-...PQ-PCGP.......N-AGADTNSTP.-RP...SRGPTREVHAAREKAERAEREAIQRSDRGLPAAR....ETR-TMQRDDRGLAA--FS--K--V--AHVE--PV-V--------SIVAGVE-....GSNYS--IV-------NTKE-KNVE- 145
H2B.CI.x.EHO ---VRPLG...KE-...SQ-PRPG.......T-.GDSAICAPDEPS...IRHDTSGCDSICTPCRSSRGDAKELHATREEAEG....EQRETLQGGDRG-AA--FS--R--V-KAT-E--SV-V--------SIVAGIE-....GSNYT--IV-------NTNE-KNVE- 145
H2B.GH.86.D205_ALT ---VRTLG...KE-...SQLPHDP.......-ASGSDTICTPDEPS...RGHDTSGGDTICAPCRSSSGDAEKLHADGETTER....EPRETLQGGDRG-AA--FS--R--V-KAC-E--SV-V-----V--SIVAGIE-....GSNYT--IV-------NTKE-KDVE- 146
H2G.CI.92.Abt96 ---VWTLG...KE-...SQLPHDP.......--SGSDSISTT.....................DGPSSRPTEELHAXGEEAKG....AEKQTLQGGDRXXAA--LS--R--V--AY-ES-PV-V--------SIVAGIE-....GSNYS--IV-------NTKE-KNVE- 128
H2U.CI.07.07IC_TNP3 ---VWPMG...KE-...SQLPHDP.......D-SGVDTNSA.....................PSRPSSGSAEELHADGQETKG....EQGKTIQGGDGG-AA--FS--R--V--AH-E--PV-V--------SIVAGIE-....GVNYH--IV-------NTKE-TNVE- 128
H2U.FR.96.12034 ---AWPLG...K--...SQLPHGP.......--AGTDPNSP.......SSRTSSGSADPDSPSSGPSSGSAKELHATGQETKG....EQRETIQGGDGG-AA--FS--K--I--AY-E--PVKV--N-----SIVAGIK-....EPYYT--TV-E-E---NTKKFHNVN- 142
COL.CM.x.CGU1 ---GNQGG....G-..TDSHLPP.......................................................EDEQR....PATQEGEGGE.-LSLLE-S-RR--I-IVEVE--KCQ-----------FK-EDV..QLT-A-TAVQ-Q----A-R-K--RDKIL 102
COL.UG.10.BWC01 ---GRQGD...RP-...DRNL-PS.......NEQDA-AGGT....................................EERRE...............H-VSLLE-S-RR--I-IAE-E--KCQV----------IK-SDID..IK-T-TAVN-Q----N-R-K--KDKKV 104
COL.UG.10.BWC07 ---DTRGD...-PT...DSCLPPK.......DESEEGTLQG....................................GDGQG...............RNLSLLEIP--R--F-WAELE--RFQV-V---------K-EEIQ..LT-T-TVVT------S-RAK--KNRVM 104
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 ----TSLG...EESP..Q-...........FHRA.....................ATPDMGHREVHTGGRGRDLLLFQGTGTET..PAAGGDEEREIPR-IGLE-P--R--VT--E-E-RRVQV---------IIH-KDI..QLTSPFV--TV--L----N--C-PG-E- 129
DEB.CM.99.CM40 ----YSLG...LQET..Q-L-RRNWEV.HPGEHS-SGILD.................................YQGTSTGAGEQPPE-GNNEEREV.PG--GAEIS--R--MT-VH-E-RKVQV-I-------IIS-KDI..DLEAP-T--TV--L----N-KC-PG-E- 128
DEB.CM.99.CM5 ----CSLG...LPET..Q--FGRDWEI.HPREHS-SG-FN.................................NQGTCARGKEC-PG-HN-QEREV.PR--GAEIS--R--MTAVYVE-KRVQV-I-------IIS-KD-..DLDAP-T--TV--L----N-KC-PG-E- 128
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 ----WSWE...EESS..Q-LCTVLPSDESGFAMEPS-G.................PAATTVPTKFSRGGKQTILSGRQEAEQAV...PSGG-GDNEGE-LS-VE-S--R--IGQ-WVQ--RV-V-I-------IIA-QDI.NLGTEG-I--TV-----Y-N-QA-PG-E- 144
DRL.x.x.FAO ----YSLG...QRET..Q----GLADP........................ISSSIARIPPGGSGREDAPKVHGAGSSAEETTE...TTTAEE-PLRGGLQL--FS-RL--TTIVEVE--KV------------IQGLE-....T-K---QI------T-N----FNCE- 134
GOR.CM.04.SIVgorCP684con ----I--S.RGRE-...-QLCA-AS..................................................ATNSPT-GGGRE-NEETRKGG-L-S----I---D--VIPVR---H-C------------V-HLP-....E-----R-----------KE-EDVE- 112
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 ----I--S.RGRE-...-QLCA-AS...AT----N............................................GGGRKGDEETRKGGT...L-S----I---D--VIPV----H-C------------V-HL--....E-----R-----------KE-EDVE- 112
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 ---VWPLG...RSET.KKFCAIQRRHS.WSGTNSPP.....................NGNSLRSSKEAPPAVCREGTAPERGE....RTDKETEGERSGGC-LELP--R--MKRVI-E-TPVQ----------IIQ-KD-HFPPHKP-RS-VV-----G-H-KE-QGVQV 140
GSN.CM.99.CN166 ---PWPGA...PPSP..Q-L--NFPAA.NSPGG.GGRTPA....................................AQSLDT-RGTPEQGTEG-EQEH-LSL-VIS--G--MKEVS----VVSM---------IVQDSAI..ELDTP-T---V-----L-Q--EHKHVEV 125
GSN.CM.99.CN71 ---PWPGA....TSP..Q-L--NFPAA.ISPGG.GGGTPA....................................AQPVSAGGGAPEQGAEGRKEEH-LSL-VIS--G--MREVSM---VVSM---------IVQ-SAI..ELDTP-T--TV-----L-Q-KEHRHVEV 124
LST.CD.88.SIVlhoest485 ---LWTLE...EWSS..-KL-FDGGE..CRS.S-ISSP.....................NGKELNKSRESLRNIQEPRTTTEE.....ATAGSTEMCGRAMPEFLL-SR--IEN-LVNR-PVS-----R----IFS-N-V..KIE-PYT-RVV-----Q-R-KE-KDVF- 134
LST.CD.88.SIVlhoest524 ---VWSLE...EWTF..-QL-NHGRG..CRS.DSFSAT....................HGESASNKSREGNRDIQEPRTTTEE.....ATTSSTEVCGRALPEFLL-SR--IEKVLVN--EVT----------IFS-N-V..RIE-PYT-RVV-----Q---KEFRDVF- 135
LST.KE.x.lho7 ---IWSLE..-QTSR..QLS-TGRS...CRE.NSISSP......................NGECSNKSRESTGDLQDFRTTAEK...AA-ASPTEMCGRALPEFTL.SR--IES-LVN--PVS----------IFS-N-V..RIE-PYT-RVV-----Q-R-KE-RDVF- 134
MAC.US.x.EMBL_3 ---PWSMG...KE-...PQ-PHGS.......-ASGADANCSP.....................RGPSCGSAKELHAVGQAAER....KQREALQGGDRG-AA--FS--R--V--AH-E--PV-V--------SIVTGIE-....GPHYT--IV-------NTKE-KNVE- 128
MND-1.GA.x.MNDGB1 ---VWPLG...SLQT..G-L-...............................GTRGDSNSSTIRGETSAENSEHLSEIRERA.....QAE-EG-EERGG-S--EYS-SR--IEEVSVD-VTIR----------IFN-RNI..KLK-N-Q--I------NLR-K---NVYV 127
MND-2.CM.98.CM16 ----YPLG...QWQT..Q-LP.......GDAIDPN.GP................SNARDGRPSRENAVRLHEERATAESGKQ.....TGKE-E-SIRG-LQL--FS--N--TTVVE-E--KV------------IKDLD-....K-N---QI------S-N-K-FFNCKV 132
MND-2.GA.x.M14 ----CSLG...QWQA..Q-L-.......CHATDPISTP.................DARDGGSSREDVIRLYEKGATTEGSKGD....QAGEG--SLRG-LQL--FS--N--TTVVE-E--KV------------IKDVD-....T-N---QI------A-R-K--FNCK- 133
MND-2.x.x.5440 ----YPLG...QWQA..Q-LP.......CHAIDPISTP.................DARVGRPGRKDAVRLYEERATTEGSSR-....PERGKE-SLRG-LQL--FS--N--TTVVE-E--KV------------IKDLE-....T-N---RI------A-R----FNCKV 133
MNE.US.x.MNE027 ---LWPMG...KE-...PQ-PHGP.......NASGADTNCSP.....................RGPSCGSAKKLHAVGQTAER....KQKEALQGGGRG-AA--FS--R--V--AH-E--PA-V--------SIVAGIE-....GPHYT--IV-------NTKE-KNVE- 128
MON.CM.99.L1_99CML1 ----SFRS...QEGA..K-LP-HLCAA.QRTDSAS..................................RDCGASQSQPRDWF-...EDG-PK-DEAG-LSLLSIS--G--IRSVL----KVSM---------IIQDQHV..NLGEN-T--VV-----M-E-K--KA-QV 125
MON.NG.x.NG1 ----SFWP...RQE...GAKELSSNLL.A----SGTN.........................PXGXQGELLTSSGTTRDP.......SADSPE-DEEG-LSLLSIP--G--VR-VE-A--SVSM----X----IVQXQDI..NLGEN-T---V-----L-Q-K-FKGVTV 129
MUS-1.CM.01.CM1239 ---GSSWP.PEKE-...K-LPPDLAFT.NGPARAGGRPGQSLPAS..........................................-SQGWSERQEE-LS--VIS-SG--IREVM-E--VVHM---------IVQDSNI..QIDKP-N--LV-----N-S--E-RGVQV 121
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 ---GS-RP.PEKE-...E-LPPDLSLA.NCSAR-GGGIGQSLSSS..........................................-SRGGETGQEE-LS--VIP-SG--VRPVE-E--VVSM---------IIQDAHI..HLE-P-N--SV-----N-S-KE-RGVQV 121
MUS-2.CM.01.CM1246 ----GSRL.PVSE-...E-LP-YIAHA.YGTPRYS-AGELLPTSRAQG.......................................RATQG-ERQKD-LS--VIS--G--IK-VD-N--PVSM---------IIQDSDI..KIS-ELT--VV--L--L-N-K--KGVIV 124
MUS-2.CM.01.CM2500 ----RFRL..PQE-...E-LPCYIAHA.ISSPRYS-DS-LLP-GGST..............................EGE.......PNPPSPTGQEE-LS--VIP--G--IR-VMVH--PVSM---------IIQ-SEI..EIDKE-T--VV--L--L-N-K--KAVKV 125
OLC.CI.97.97CI12 ----MEGR..ESR-SPQHATEDRDGHL.SL.........CTY.............................PGTDFGEGNK......-KERDE-GEET-LSL-SIS--R--MIELY-E--QVT-----------IKGKDI..YME-NGI-RI------A-R-M--RCRIR 121
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 ----CSLE...AGET.EEFSFNLRDTL.CSRDGSV-P..CGS......................HVKEILGAGEKAEAAKEAG....-EKPAGESIRRGIVL--FS--K--VTWVT-E--KV------------ISDIE-....GDN----I------Y-N-K--YNCK- 133
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 ---KCALE...SGET.EELSVDFLDSL.CSRGG-GQS..CLP....................VRSSRSHAKEIPGTGQNAETATE-GREGSEGESLRG-TCL--FS--K--VTMVN-E--KV------------INGIE-....GEN----I------Y-N-K--YNCK- 139
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 ----TPLG...SGEA.EELSFDFLDSL.CSRDGEQLRP.CRR......................DAKELSEEGRGTKETTEAG....REQEER-SISG-L-L--FA--K--TTIAQ-E--KV-V----------I-GIE-....GND-T--I------Y-N-K--KNCE- 134
RCM.NG.x.NG411 ----CSLE...AGET.EEPSLDFLETY............CSR........ERGRMESPVRSSRRDAQEIPSIGETAQTGAEER....EQGESGESLRGCVVL--FS--K--VTWVE-E--KV---------G--IQNLD-....GEN----I------Y-N-K-FNHCK- 138
SAB.SN.x.SAB1 ---VWPLG...QRET.QEFP-DLHQTN...S--NGTG--QA-GKLVCRQ..TSDQRTRARRSSNSPVKAVCCSGETAETAVA.....KPLATTEPLRGGLQL---S--R--MK-VY-E--KVT---------S-IQGIE-....GDN---RI------C-N-KA-HNQEV 152
SMM.CI.79.SIVsmCI2 ---IWPMG...KE-...SQLPHDP.......T-AGADTNGAPNGSSCGGA............PNGSSCGHVEELSETRSATER....EERKALQRGNGRLAA--FS--R--V--AY-E--PV-V--------SIVAGIE-....GLGYT--IV-------NT-E-TNVN- 137
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 ---LWSLG...KE-...SK-PHGP.......NASGADTNCSP.....................SRPSCGSAEELHAIGQEAEG....EQRKTLQGGDRG-AA--FS--R--V--AH-E--PV-V--------SIVAGIE-....GPNYT--IV-------NTKE-ENVE- 128
SMM.SL.92.SIVsmSL92A ---IWSLG...KE-...SQLPHGP.......NASGPDTDSPP.....................SGPSSGSAEGLHEVGKETER....EQRETIQGGDGGLAA--FS--R--V--AH-E--PV-V--------SIVAGIE-....GLNY---IV-------NTKE-QKVK- 128
SMM.SL.92.SL92B ---PWPMG...KE-...SQLPHAD.........NIIDTVSTP.....................RSSSPDSQ.GVSRESTEGKD....KEEQALQGGDGG-AA--FS-RR--V-RAL-E--PL-V--------SIVAGIE-....GPGYT-RIV-------NTKE-RTVK- 125
STM.US.89.STM_37_16 ---LWPMG...KE-...PQLPHGP.......NTSGADANCPS.....................RRPSCGSAEKLHAAGQEAER....EQE-TLQGGDRG-AA--FS--R--V--AH-E--PV-V--------SIVAGIE-....GLQYT--VV-------NTKEFKNVN- 128
SUN.GA.98.L14 ---VWPLE...QG-A..--L--HAF..............CSA.........SRGSDIGEQNDTTPVKGRESSGDLQTVRTGPQ....ST-EEE-KGGM-GAMLEYA-SR---EKVF-N--PVT----------IVS-D-V..SIE-H---RVV-----Q-R-KE-ADVFV 136
SYK.KE.x.KE51 ----RVGE...QETP..SK--CDEGDT.NSPTSGGLAMAATDMG.....KLCFTPTEAHSNGHPATATVLSKDSQGPLGPWETF...REER-DEGEGT-LSL-SIS--R--MME-NVE-TKVTM---------IIR-QDI..QLHQP-T--IV--L--N-R----N--RF 154
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM ----RMGG..LQE-P..SQLP--ERAI.C.......SPSGGH-R.....WAMAHMVSTDEPTSTSEGTELSLEETPHQQGSALA...EGEQWE-GDQE-LSLS-LS--R--MIEVDVE-D-VQM-V-------IIR-EDI..QLHQP-S--IV--L--N-T----RN-RF 148
TAL.CM.00.266 ----VFFR...ENPT..GQRTE-FSSG.ATIGTAN............................RASHSIMAGGDYHVDPTSQE.....APRNNHNKGE-LSLFGQS--R--I-KVL-E--EV-V---------IIQVGEI..ELE-VPHQ-TV--LA-Y-Q-QS-SA-E- 129
TAL.CM.01.8023 ----GFFR...EDPP..GQGTE-LPSG.ATHRTAD............................RASHSIMAGGDYHMDPSDQG....CRSTQATDEGE-LSLVSQS--R--I-KVL-E-REV-V---------IIQ-GDI..ELE-VPHQ-TV--LA-Y-Q-QS-TGVE- 130
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 ----NANL...-NKA.AQF-R.ARRSR...SDGSPDACARIP....................HRFASCGSIRPSQETAGAVCQKG..RSIEKAEGEGTGGL-LEFP--R--MSK-Y-Q--PVQV---------IIK-EDI..HLE---R--VV-----G-S-K---N--V 138
VER.DE.x.AGM3 ---VWPVD...-SET.QKFSRRYSWGG.ANCA-STES........................IRPCKEAPAAICRQGEAVEGTKE...KTTSSESRLDRGIF-.ELP--R--IK-VY-E-VPIR----------IIK-AD-..QLS-T----I------GLN-KE-SDREV 135
VER.KE.x.9063 ---VWTVD...-DKT.EKLSRCHSWSG.TERA-STDT........................IRPSKEAPAAVCREGKTVEGTRE...ENTTNKSRLGGRIF-.ELP--R--IK-VI-E-VPVKV---------IIK-TDI..QLT-P-R--V------GLN-KE-SNVEV 135
VER.KE.x.AGM155 ---VWPVD...-DKT.KKFSR-HSWGG.TKCA-STEQ.....................LYTLRPSKEAPAAVCRERETNEKSEQ...KPPSE-SRLERGIF-.ELP--R--IR-CI---TAVK----------IIKDTD-..QLR-S-R--IV-----GLN-KE--NVEV 138
VER.KE.x.TYO1_patent ---VWTVD...-GKT.EKFSRRYSWSG.TECASSTERHHP.....................IRPSKEAPAAICRERETTEGAKE...ESTGNESGLDRGIF-.ELP--R--IK-VY-E-VPIK----------IIK-ND-..QLS-P-R--I------GLN-KE-NDREV 138
WRC.CI.97.97CI14 ----WQRA...DALEQLSSSEA-ELEQ.FWANNNNAFCSSNE-GSKH.............SGAGKIFIEGSTIEGTTGTQE......DRGTEE-SGGAGMAL--IS-RT--MIQCI-E-HSVS-----------IDVNL.....NKN-Q-RI------TMN-KLHR-VK- 142
WRC.CI.98.98CI04 ----WERA...DALKQLPSSKG-ELEQ.FWAG.NNTVCSSNEGGSKH.............TRIREIPPERSSIEGAGTGK.......KGREEERNGAARVA---IS-RN--MIQCI-E-NSVS-----------IDIHLN....NKN-Q-RI------TMN-KL-RK-Q- 141
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ----WPRA...EALQQLSS..............SKN-CRGEYLWASG.........ANSTSGSYHARTRAISSERSSDEEG......ERERNAEGGESRISL--IS-RT--MIQCI--RESVS-----------VDVQL.....E-N-Q-RI------TMQ-KL-KDVR- 133
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protease end p66, p51 RT start M41L D67N D110 catalytic site
K70R

H1B.FR.83.HXB2 EICGHKAI.....GTVLVGPTPVNIIGRNLLTQIGCTLNFPISPIETV...PVKLKPGMDGPKVKQWPLTEEKIKALVEICTEMEKEGKISKIGPENPYNTPVFAIKKKDSTKWRKLVDFRELNKRTQDFWEVQLGIPHPAGL......KKKKSVTVLDVGDAYFSVPLD 276
H1A1.UG.85.U455_U455A ----K-T-.....----------------M------------------...------E-------------------T---N---------------------------------------------------------T---......--------------------- 275
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH --------.....-----------------------------------...-----------------------------------------------------------------------------------------S--......--------------------- 276
H1C.ET.86.ETH2220 ----K---.....----------------M---L-R------------...--------------------------TA--E---Q-----R---------------------------------------------------......--------------------- 283
H1D.CD.84.84ZR085 --------.....-----------------------------------...--------------------------T----D--------R----------I----------------------------------------......-----I-----------I--C 276
H1F1.BE.93.VI850 --------.....----------------M-----------V------...--------------------------T---L-----------------------------S--------K----------------------......--------------------- 276
H1G.SE.93.SE6165_G6165 --S-K---.....--I------I------M------------------...-----------R--------------T---K---E----------------I----------------------------------------......--------------------- 273
H1H.CF.90.056 ----K---.....----------------I------------------...--------------------------T-------------R-------S--I----------------------------------------......------S-------------- 275
H1J.SE.93.SE9280_7887 --E-K---.....----I-----------M---L--------------...------------I-------------TQ--A---E-----RV--------------------------------------------------......--------------------Y 274
H1K.CM.96.96CM_MP535 ----Q---.....-----------------------------------...--------------------------T-----------------------------------------------------------------......--------------------- 276
H101_AE.TH.90.CM240 ----K---.....----------------M---------------D--...--T-----------------------T---K---E---------------------------------------------------------......--------------------- 281
H102_AG.NG.x.IBNG ----K---.....----------------M------------------...--------------------------TD----------------------------------------------------------------......--------------------- 276
H1O.BE.87.ANT70 --E-REVQ.....----------------I--GL-----------AP-...------------------SK---E--TA--Q---Q-----R----------I-------G-----------------E-----------G--......-Q-Q-------------C--- 272
H1O.CM.91.MVP5180 -VQ-KEVQ.....------------L---I--GL-----------AP-...------------------SR---E--TA--Q---Q-----R----------I-------------------------------------G--......-QRQ-------------C--- 272
H1O.CM.94.BCF06 -VQ-KEVQ.....------------L---I--GL-----------AP-...------------------SK---E--TA--Q---Q----------------I-------G-----------------------------G--......-QRQ-------------C--- 272
H1O.CM.96.96CMA102 --E-KEVQ.....----------------I--GL-----------AP-...------------------SK---E--TA--Q---Q-----RV---------I------X--------X---------------------G--......---Q------X------C--- 274
H1O.FR.92.VAU -LE-REVR.....------------L---I--GL-----------TP-...------------------SR---E--T---K-L-Q-----R----------I-------G-----------------------------G--......-Q-Q-------K-----C--- 273
H1O.SN.99.99SE_MP1299 --E-REVL.....----------------I--GL-----------AP-...------------I-----SK---E--TA--Q---Q-----R----------I-------------------------------------G--......-Q-Q-------------C--- 272
H1O.US.99.99USTWLA --E-R-MQ.....R-----------L---I--GL----X------TP-...------------------SR---E--TA--Q-X-Q-----R---X------I-----X----X-XX-------X-----XXX-XX----XX-......-QRQ-------------C--- 275
H1O.US.x.I_2478B --E-REVQ.....----------------I--GL-----------AP-...------------I-----SK---E--TA--Q---Q-----R----------I-----------------------------I-------G--......-Q---------------C--- 272
H1N.CM.02.DJO0131 D-Q-R--V.....----------------F------------------...-----------R-------A---E--RQ--A---Q-----R----------I----------------------------------------......Q----------------C--- 281
H1N.CM.02.SJGddd --Q-R--V.....-----------------------------------...-------------------A---E--R-------------R----------I---R------------------------------------......-Q---------------C--- 278
H1N.CM.04.04CM_1131_03 D-Q-R--V.....----------------F-----------L---K--...-----------E-------A---E--R-------------R----------I----------------------------------------......-Q---------------C--- 283
H1N.CM.06.U14296 D-Q-R--V.....-----------------------------------...-----------R-------A---E--R-------------R----------I---R------------------------------------......-Q---------------C--- 283
H1N.CM.06.U14842 D-Q-R--V.....----------------F------------------...-------------------A---E--R-------------R----------I----------------------------------------......-Q---------------C--- 284
H1N.CM.95.YBF30 D-Q-R--V.....-----------------------------------...-------------------T---E--R-------------R----------I----------------------------------------......-Q---------------C--- 283
H1P.CM.06.U14788 --E-RQVY.....X----X----------I--L-----S-------I-...-----A-----R------SK---E--RA--Q---Q----T-----------I-------GS-----------------------X----G--......Q-X----I---X-----X--- 273
H1P.FR.06.RBF168 --E-REVY.....----X-----X-----I--L-----S----S--I-...-----A------------SK---E--RAX-Q---Q----T-----------I--------SX---------------------------G--......--R--------------C--- 272
CPZ.CD.06.BF1167 T-A-KTVK.....TK--I-----------V-R-L---------TV-I-...K----E------------SR---E--T---ENLRA----IEV--D------I----------------------------------------......--R-VI-----------I--- 279
CPZ.CD.90.ANT Q-GDRTVL.....A---L--N--------V-CLL---------KV---...-----E-----R------SK---E--K---DKL-A-N---R---D------I-------TS--------------------I----------......-Q---------------I--- 276
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --E-K-VQ.....----------------I--------V----S----...-----------RI-----SA------T---Q--------------------I--------S-------------------------------......-E---------------C--- 275
CPZ.CM.05.LB715 ----KR-V.....----------------I------------------...--A--------R--------------T-----------------------------------------------------------------......-----------------C--- 281
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 --E-KRVE.....S---------------V---L-----------TP-...-------T---R------SK---E--T---R---------R----------I---R------------------------------------......--------P--------C--- 279
CPZ.TZ.00.TAN1 Q-GNKEVR.....A-----E--I------I-K-L------------V-...K-Q--E------------SK---E--T---KTL-------AV---------I-------TS--------------------L----------......R-RNM------------I--- 272
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 Q-GNKEVR.....A-----D--L------I-Q-L---------KV-V-...K-E--Q------------SK---E--T---STL-------A----------I--------S--------------------L----------......--R-V------------I--- 271
CPZ.TZ.06.TAN5 Q-GNKEVR.....A-----E--I------I-K-L----------V-V-...K-Q--E------------SR---E--T---NTL-------A----------I--------S--------------------L----------......--RNM------------I--- 272
CPZ.TZ.09.UG38 Q-GNKEVT.....A-----D--I------I-Q-L---------KVDV-...K----E------------SK---E--T---NSL-E-----A----------I-------GS--------------------L----------......--RGM------------I--- 267
CPZ.US.85.US_Marilyn --E-R--Q.....-S--------------I-------------S-K--...--R--------R-------A------T---Q--------TRV---------I----------------------------------------......---R-------------C--- 278

protease end p51 RT start D catalytic site
MAC.US.x.239 -VL-KRIK.....--IMT-D--I--F------AL-MS-----AKV-P-...K-A----K----L-----SK---V--R---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-I------RV----T------------......A-R-RI----I------I--- 288
H2A.DE.x.BEN KVLNKRVR.....A-IMT-D--I--F---I--AL-MS--L-VAK--PI...K-T----K---RL------K---E--K---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------......A---RISI---------I--H 301
H2A.PT.x.ALI KVLNKRVK.....A-IMT-D--I--F---I--AL-MS--L-VAK--PI...E-R----K----LR-----K---E--K---EKT-R--QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------......A--RRI-----------I--H 301
H2A.SN.86.ST_JSP4_27 RVLNKRVR.....A-IMT-D--I--F---I--AL-MS--L-VAK--PI...KIM----K----LR-----K---E--K---EK--R--QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------......A---RI-----------I--H 301
H2B.CI.x.EHO -VV-KRVR.....A--MT-D--I--F---I-NSL-M-----VAR--P-...K-Q---EK----IR----SK---L--K---EK-----QLEEAP-T----S-T-------KN---M-I-------V--E-T------------......AS--RI--------------- 301
H2B.GH.86.D205_ALT -VV-KRVR.....A-IMT-D--I--F---I-NTL-M-----VAKV-P-...K-E----K----IR----SR---L--K---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T--N#-------#......AE-RRI--I--------I--- 300
H2G.CI.92.Abt96 KVV-KRIQ.....A--MT-D--I--F---I-VKL-MS-----AKV-P-...K-R---------IR----SK---Q--R---DK--Q--QLEEAP-T------T-T-----KN---M-I------RV----T------------......AE-RRI----I------I--- 284
H2U.CI.07.07IC_TNP3 -VL-K-VR.....A-IMT-D--I--F---I-VKL-MS----VAKV---...K-T---------IR--X-SK---E--K---EK--Q--QLEEAP-T------T-----R-KN---M-I------RV----T------------......AE-RRI-----------I--- 284
H2U.FR.96.12034 KVL-KTIR.....--IMT-D--I--F------EL-MS-----GKEAL-...IGG----K----LR----SK--LE--K---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I------RV----S------------......AE--RI-----------I--C 298
COL.CM.x.CGU1 KMG-KEYR.....-DI-I-H--I--V---M-KEGKLVVAQLSDR-PVT...K-T--E------------SK---EG-QK--ERL-A----E-AELG------I-C-R---KNE----I------------M---------G--......IE-THI----I------I--- 258
COL.UG.10.BWC01 L-G-KEY-.....-DI------I------I-KDGKIV-AQLSDR-PIT...K----E-----R------SK---EG-QK--ERL------E-AAHG------I-C-R---KNE----I------------F---Q-----G--......VE--NI----I------I--- 260
COL.UG.10.BWC07 K-G-KEYK.....-DI-LAD--I--L----IGEGKIV-AQLSAN-PVT...K-S----L---R------SK---EG-QK--DRL-A----E-AALG------I-C-----KNE----I--------------I-------G--......HE--NI----I---------- 260
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 QCQ-KV-V.....-E----E--I--L---F-APL-FSI-MLE-Q-QYT...-----E-KS-------ASSQG-DRGSQGNSGKDGGGRPMAPAS-T----S---------KN---M-I-L-----A--PV----T--------......PQ-RQI----IA---Y-I--- 285
DEB.CM.99.CM40 AMANKV-V.....SDL---D--I--L---Y-AKM-VSI---VLDYT.....-----E-A----I-----SR---E--KD-LKP-IEA-Q-VPAA-T----S---V-----KS---M-I-L-A---A--EV----T-----SA-......PQMEQI----LA---Y-IA-- 282
DEB.CM.99.CM5 KMADKV-V.....SD----D--I--L---Y-AKM-VSI---VLDFT.....-----E-A---RI-----SR---E--K--IRP-VEA-Q-VPTE-T---SS---V-----KN---M-I-L-A---A---V----T-----S--......PQMEQI----LA---Y-I--- 282
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 KLMDKV-V.....D--------I--L---Y-SKL-V---MAVQQMRPQ.VT-------F---RI------T--L---QQ-V-Q-----RLE-AP-T--------V-P---K-QY-M-I---K--EA-----------------......QQ-EHI----LK---Y----- 302
DRL.x.x.FAO K-A-KITH.....AS--------------V-CKL-A-----V-QV-P-...K-T---------I-----SK---E--K---EQ-----Q--R------------C-----G----------Q---A----F---------G--......-ACEQI-----------C--- 290
GOR.CM.04.SIVgorCP684con --EHR-VV.....---------A------V--K-------------V-...--S---------------SK---E--TA--Q---Q----------------I-------------------------------------G--......-----------------C--- 268
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 --EHR-VV.....----------------I--K----------S-DV-...--S---------------SK---E--TA--Q---Q----------------I-------------------------------------G--......-----------------C--- 268
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 QLEDKIIT.....-SI-I-S--I------I-A-A-MK-VMGVLSSQIE.ETK-Q--E-K----L-----SR---E--T---KQ--E---L-R--G---------------K-Q--M---------A----F------------......Q---QI--I-I----Y-I--C 298
GSN.CM.99.CN166 IFNEKRIK.....A-----------L---C-SKL-V---MVQQK--PI...E-H--A-KE---I-----SR---E--TQ-TQ--LRL-QLE---------S---------KSQ--M-I---K--EA---LA-----------IPHPAGLEQ-EH--II-MK---Y-I--Y 287
GSN.CM.99.CN71 IFNEKRIK.....A-----------L---C-SKL-V---MVQQKL-P-...E-H--S-KE---I-----SK---E--TQ-TQ--L-L-QLE---------S---------KSQ--M-I---K--EA---LA------------......EQ-EH--II-MK---Y----Y 280
LST.CD.88.SIVlhoest485 --A-KTTV.....----L-----D-V---I--SV-AK-VLAQLSDKIP.ITK-R----C---R------SK---EG-QA--DRL--------ADAG------I-------KNE----I---Q--AL---LH-----------I......--C-QI--V-I------I--- 292
LST.CD.88.SIVlhoest524 Q-A-KTTV.....----L-----D-V---I-NPL-AR-VLAQLSEKIP.ITK-H----C---R------SK---EG-QA--DRL-------PVD-G------I-------KNE----I---K--EL----H-L---------I......--C-QI--V-I------I--- 293
LST.KE.x.lho7 --A-KTTV.....----L-----D-V---I--AM-AK-ILAQLSDKIP.ITK-S----C---R------SK---EG-QA--DRL-------PVD-G------I-------KNE----I---K--EL----H-L---------I......--C-QI--V-I------I--- 292
MAC.US.x.EMBL_3 -VL-KRIK.....R-IMT-D--I--F------AL-MS--L--AKV-P-...K-A----KV---L-----SK---V--R---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-IH-----RV--ELYRSPIR-------......A-R-RI----I------I--- 284
MND-1.GA.x.MNDGB1 --R-KGTF.....----I----ID-----IMEKL-GK-ILAQLSDKIP.ITK------V---RI-----SK---VG-QK--DRL-E-----RVD-G-N----I-------KNE----I-------L----H-L---------I......--C-RI----I------I--- 285
MND-2.CM.98.CM16 T-A-KTTH.....AS----------V---V-KKL-------V-KV---...K-T----T----I-----SK---L--Q---SQ-----Q---------------C-----G-S--------Q---V----F---------G--......-QCEQI----I------C--- 288
MND-2.GA.x.M14 TVA-KSTH.....AS--------------V-KKL---------K----...K-T--------RI-----SK---L--QT--D---------R------------C-----G-S--------Q--RV----F---------G--......-QCEQI-I--I------C--- 289
MND-2.x.x.5440 --A-KITH.....AA--------------V-KKL---------K----...K-T----T---RI-----SK---L--Q---NQ--------RV-----------C-----G-S--------Q---V----F------T--G--......-QCEQI----I------C--- 289
MNE.US.x.MNE027 -VL-KRIK.....--IMT-D--I--F------AL-MS-----AKV-P-...K-T----K----LR----SK---V--R---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T------------......A-R-RI-----------I--- 284
MON.CM.99.L1_99CML1 IFEDREVW.....A--------I--L---V-AKM-V---MAAGGDLQPPSLE-T--A-KE---L-----SR---E--TQ-TQ--L-L-QLEPTE-N----S-C-------KS---M-I-------A----F------------......E-MDH--IV-MK--FY-I--W 284
MON.NG.x.NG1 SFQ-KTVR.....X---L-X--I--L---V-SRM-I---MXQGIAQSP.SLT-T----K----L-----SK---E--TT-XR--IEL-QLEEAE-T----S-C---R---K----M-I-------A----F------------......QNMANI-IV-MK--FY-I--- 287
MUS-1.CM.01.CM1239 SFNEKTIK.....A--------I--M---C-SKF-I---MIQEK--PI...K-A--E-AK--M-------Q------EG-VQQ-L-LDQ-EE---D----S-C---R---KS---M-I---Q--EA--E-T------------......AEHEH--IV-IK--FY----- 277
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 CFN-KTIR.....A--------I--M---C-SKF-I---MIQGKL-PI...K-T--E-AK--M-------Q---R--ED-TQQ-L-V-Q-EE--------S-C---R---KS---M-I---Q--EA--ELA------------......IEHEH--IV-IK--FY----- 277
MUS-2.CM.01.CM1246 KFNEKRIV.....A----S---I--L---C-SKLEI---MVMAGQQLK.PTK-S--ERKK--M------SK---E--K--TQK-I-L-QLEEA--N----S-----R---K----M-I---K--EV--E-A---T-----S--......AQ-AH--IV-MQ--FY----- 282
MUS-2.CM.01.CM2500 -FNDKRI-.....A--------I--L---C-SKL-I---MVGGQL-PT...K-G--A-KE--M------SK---E--E--TQR-L-L-QLEET--Q----S-A---R---KS---M-I---K--EA----S---T-----S--......S--AH--IV-MQ--FY-I--Y 281
OLC.CI.97.97CI12 IF.EKEIQ.....EA----D----VV---V-AAV-IR-VCAQLSDKIP.ITK----E-HKP-QI-----SK---E--EK--DRL-E----Q-AEAS-QW---I-C-----KNEY---I---A--AA-----------------......-EREQI----I------I--- 278
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 --A-KVTH.....AH--------------V-HKL-AS------KA-II...K-E--E-Q---R------SK---E--T---NA--------R----------I-C-R-----------------------F---------G--......--C-QI----I------C--Y 289
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 --A-KVTH.....AH--------------V-HKL-AS------KA--I...E------Q----------SK---E--T---NA-------------------I-C-R-----------------------F---------G--......--C-QI----I------C--Y 295
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 --A-KRTH.....AH--------------V-KKL-A-------Q---I...K-E--S-Q---R------SK---E--T---NA-------------------I-C-------------------------F---------G--......-QCERI----I------CL-Y 290
RCM.NG.x.NG411 T-A-KTTH.....AH--------------V-SKL-AS------KA--I...K-E----Q---R------SK---E--T---NA--------R----------I-C-------------------------F---------G--......-QCRQI----I------C--Y 294
SAB.SN.x.SAB1 K-EDKTCK.....A-I---E---------V-A-L-V---LTQRE--PI...K-H----Q---RIR----SK---E--KA--EDL--Q-HLER--------------R---K-Q--I-M---Q---S----Q------------......QQREQI----I------C--- 308
SMM.CI.79.SIVsmCI2 -VL-KRVK.....--IMT-D--I--F---I--AL-MS--C-LAKV-P-...K-T----KE---L-----SK---E--R---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I-S-----V----N------------......AE-RRI----I------I--W 293
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 TVL-KRIR.....--IMT-D--I--F------EL-MS----VAKV-P-...K------K----LR----SK---E--K---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------......A-RRRI-----------I--- 284
SMM.SL.92.SIVsmSL92A QVL-KEVR.....A-LMT-D--I--F---I--AL-IS--Y-VAKVQP-...K-T----K----QR----SK---E--K---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------......QQRRRI-----------I--- 284
SMM.SL.92.SL92B -VL-KVIR.....E-LMT-D--I--F---I-AAL-VS--Y-VAKV-YT...K----E-----RL-----SK---Q--T---EK-----QLERAP-T------T------NKD---M-I-------M--E-T------------......-EMERI----I---------- 281
STM.US.89.STM_37_16 -VL-K-IK.....--IMT-D--I--F------AL-MS----VAKV-P-...K-T----K----I-----SK---E--K---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------......A-RRRI-----------I--- 284
SUN.GA.98.L14 --RDKT-T.....----------D-----I-SAL-GR-VLATLSEKIP.ITK----E-AA---------SR---EG-QK--DRL-A-----RAD-G------I-------KNE----I---V--GM----H-L----------......--C-QI--V--------I--- 294
SYK.KE.x.KE51 Q-ERPDGRIKEVE-SL---------L---I-SKL-AK-VMIAQKL-PM...K-Q----KEL--L------R--LE--RA-VSD-LEK-QLE-AS-T--------V-Q---KL---MPM---K--EA--------------G--......ST-R.M----LK---YT---- 314
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM TVVKPSGKRKQVE--L---------L---I--KL-VK-VMVQTAL-P-...K-S---DKEL-RL-----SV--LE--KA-VED-L-A-QLE-AS-T--------V-R---KK---M-I---K--EA----F---------G--......-RQ-.L-II-LK---Y----- 308
TAL.CM.00.266 QWENKR-R.....D---I----I--L---F-AKFSV---MVS-D-PIT...K----E-KEP--I------R---EG-QI-IDD-V-A-QLEEV-------S-----R---K-Q--M-I---A--QA----A---Q-----S--......PQM-QI----MK---Y-I--- 285
TAL.CM.01.8023 -WEHKR-R.....D---I----I--L---F-AKF-V---MVSTE-PVI...K----E-KEP--I------K---EG-QA-IDD-V-A-QLEE--------S-----R---K-Q--M-I---A--QA----A---Q-----S--......PQ--QI----MK---Y-I--- 286
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 N-D-KETR.....-N--I----I--V---I-APL-AR-IMGQLNEKIP.ITK-Q-----S---L-----S-------T--TQAL--------V-G---------C-R---K-Q--M-I---A---A----F------------......-R--QI----I----Y-I--- 296
VER.DE.x.AGM3 RLEDKILR.....--I-I-S--I------I-APA-AK-VMGQLSEQIP.IT-----E-AR--FL-----SK------Q---DQL----------G--A------C-----KSQ--M---------A----F---------S-F......E-MTEI----I----Y-I--- 293
VER.KE.x.9063 K-EDKILR.....----L-A--I--------APA-AR-VMGQLSEQIP.IT-----D-AR--HI-----SK------T---EQL----------G--A----I-C-R---K-Q--M---------V----F------------......Q-M-QI----I----Y-I--- 293
VER.KE.x.AGM155 QLEDKILR.....----I-A--I------F-A-A-AK-VMGQLSQTIP.IT--R--E-AR--RL-----SK---I--Q---KTL-E---L-RV-GD-A------C-R---KSQ--M---------A----F------------......--M-QI-II------Y-I--- 296
VER.KE.x.TYO1_patent K-EDKILR.....--I-L-A--I--------APA-AR-VMGQLSEKIP.VT-----E-AR--C-R----SK---E--Q---SQL-Q-----RV-G--A----I-C-----KSQ--M---------A----F------------......R-MRQI---------Y-I--- 296
WRC.CI.97.97CI14 R-L-KTIE.....ADIMT-K--I------V-NKM-MH-A-AQLSDKIP.ITK-S----CS--R------SKK--EG-QK--DRL-A-----RAD-G------I-------KNE----I---K--EV----F---------G--......R-N-NIS-V-I------I--- 300
WRC.CI.98.98CI04 R-L-KTVE.....ADIMT-K--I------V-EKM-MH-A-AQLSDKIP.ITK-S----CT--R------SK---EG-QK--DRL-A------AS-G------I-------KNE----I---K--EV----F---------G--......R-N-NIS-V-I------I--- 299
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 K-L-KEVR.....ANLMT-K--I------V-EKL-MH-A-AQLSDKIP.ITK-S----CQ--RI-----SK---EG-QK--DRL-A-----RAEAN------I---R---KNE----I---G--AV----F---------G--......H--RNI----I-----FI--- 291
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H1B.FR.83.HXB2 EDFRKYTAFTIPSINNETPGIRYQYNVLPQGWKGSPAIFQSSMTKILEPFRKQNPDIVIYQYMDDLYVGSDLEIGQHRTKIEELRQHLLRWGLTTPDKKHQKEPPFLWMGYELHPDKWTVQPIVLPEKDS..WTVNDIQKLVGKLNWASQIYPGIKVRQLCKLLRGTKAL 444
H1A1.UG.85.U455_U455A -S------------------V---------------S--------------S-H------------------------A------A---S--FI-----------------------------Q------..--------------------A----K--------A--- 443
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH --------------------------------------------------------------------------------------------F---------D--------------------K----E-..--------------------A----K------------ 444
H1C.ET.86.ETH2220 -G-----------T----------------------P------PQ------AP--E----------------------AP-----E---K--F------------------------------Q------..----------------------------------A--- 451
H1D.CD.84.84ZR085 -------------------------------------------I-----------EV---------------------A---K--E-----------------------------------S-T----E-..-------------------------K------------ 444
H1F1.BE.93.VI850 K--K---------V--------------------------C----------MK--------------------------------E------F-----------------H------------Q--N---..--------------------------P-------A--- 444
H1G.SE.93.SE6165_G6165 --------------------V-----------------------R------AN--EM---------------------A------E---K--F------------------------------Q--D-E-..-------------------------TH-------A--- 441
H1H.CF.90.056 KE---------------------------------------------A---E---EM---------------------A------A---K--F----------------------------TVK------..---------------------N---K--------A--- 443
H1J.SE.93.SE9280_7887 ----------------------------------------C------K---ER--E------------------E---R--K---E---K--F------------------------------Q----ED..-------------------------K------K-A--- 442
H1K.CM.96.96CM_MP535 K-------------------V-------------------H----------IK--EM-------------------P--------E---K--F------------------------------Q--D---..-------------------------K--------V--- 444
H101_AE.TH.90.CM240 -S-------------------------------------------------IK--EM-----K----------------------A---S--F-----------------------R------E------..--------------------A----K--------A--- 449
H102_AG.NG.x.IBNG K------------V--------------------------A----------TK--E----------------------A------G---K--F-----------------------------VE------..--------------------A---IK---R----A--- 444
H1O.BE.87.ANT70 P------------V---------------------------------D---RD--ELE-C------------PLTE--KR--L--E--YQ--F----------------------------S-Q--N--V..---------I----------Q--R--E----I----S- 440
H1O.CM.91.MVP5180 P------------V------V--------------------------D----S--EVE----I---------PLAE--KRV-L--E--YQ--F------------------------------Q--D-EV..--------------------Q--R-KE----I----S- 440
H1O.CM.94.BCF06 P------------V------V----------------------I--------S--E-E--------------PLTE--K-V-L--E--YQ--F----------------------------T-Q--N-EV..--------------------Q--R-KE----I----S- 440
H1O.CM.96.96CMA102 P------------V---------------------------------D----D--ELE-C------------PLTE--KRV-L--E--YQ--F-------------X--------------S-Q--D-ET..---------I----------Q--R-KE----I----S- 442
H1O.FR.92.VAU PE-----------V------V--------------------------D----N--ELE--------------PLAE--KRV-L--K--YK--FY------------Q----------------Q--D-EV..--------------------H--R-KE----I----S- 441
H1O.SN.99.99SE_MP1299 P------------V---------------------------------D----D--ELE-C------------PLTE--KRV-L--E--YQ--F------------------------------Q--N-EE..--------------------Q--R-KE----I--A-S- 440
H1O.US.99.99USTWLA P---------X--V------V----------X---------------D----N--E-E--X-----------PX-E--KRV-L--E--YKX-F-------------X----------------Q-XN-EV..--------------------Q--R-XE----I----S- 443
H1O.US.x.I_2478B P---P--------V-----------------------------I---D----D--ELQ-C--V---------PLTE--KRV-L--E--YQ--F------------------------------Q--N-EV..---------I----------Q--R-KE----I----S- 440
H1N.CM.02.DJO0131 -------------T--------------------------------------KH-E-I-------------S-LA---ETV----S---K--F----------------------------T-K---Q-V..-------------------------K---R-I------ 449
H1N.CM.02.SJGddd K---------------------------------------A-----------KH-E-I----------------A---ETV----R---E--F------------------------------K-----V..-------------------------K-----I--A--- 446
H1N.CM.04.04CM_1131_03 -------V-----V------------------E-----------T-------KH-E-I----------------AK--ETV----G---K--F---------------------------R--K-----T..-------------------------------I------ 451
H1N.CM.06.U14296 -N---X-----------------------------------------D----KH-E-I---------------LA---ETV-K--E---Q--F------------------------------K-----V..------X------------------K---R-I------ 451
H1N.CM.06.U14842 P------------V------V-------------------------X-----KH-E-I---------------LA---EAVQ---D---K--F-----------------------------VK----EV..-------------------------K---R-I------ 452
H1N.CM.95.YBF30 K----------------------------------------T---------EKH-E-I---------------LA---EAV-D--D---K--F------------------------------K-----V..-----------------------R-K-----I------ 451
H1P.CM.06.U14788 P------------V--D---LX-VX-------------X-H---------X-S--EVE-X-----X-----XPLSE--QRV-KX-X--YV--F-----X-------------------X----K----E-..-----------------------R-KE-X--I---XS- 441
H1P.FR.06.RBF168 P-----X------V------------------X-X---X-Y----------ES--EVE--------------PLSE--QRV-K--E--YV--F--------X---------------------K----EA..-----------------------R-KE----I----S- 440
CPZ.CD.06.BF1167 PE-Q---------V---R--K--C-T--------------Y------D----KH-E-DV-------------TAEK-KEVVQ---N--KA---E-----Y-EK------------E-----Q-K---PET..-----------------------RT-E----I--V-G- 447
CPZ.CD.90.ANT Q------------V---------C----------------A------A---DKY-AVE-------------M--TA--EM--K-----QV---E------------Q--------------K-K---P-D..------------------------TK---R-I--V-S- 444
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 K------------V-------------------------------------AK----TV-------------D-T---Q-V--------H--F------------------------------K----EV..-----L---I--------------IK-----I----R- 443
CPZ.CM.05.LB715 -N-----------V--------------------------A--------Y-----E-I--------------K-EL--Q-V----D------F-------------------------A----Q--D-E-..-------------------------K-----I----S- 449
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 -N-----------V-------------------------------V-D---QK--EL---------------SLEE--KRV-Q--E------F------------------------------Q--Q-EN..------------------------IK-----I--A--- 447
CPZ.TZ.00.TAN1 P------------L--N---K-F------------------------D----EH--VD---------I----NEEE--KL-KK------T---E-----Y-EK---M--------N-----N-T---PEQ..----H---------------H---TKE----I--V-G- 440
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 P------------L--N---K-F------------------------D----KH-EVDV------------YSEEE--KLMK-------A---E-----Y-EK------------------N-T---PEQ..----H---------------A---TKE----I--V-G- 439
CPZ.TZ.06.TAN5 P------------L--N---K-F------------------------D----EH--VD--------------SEEE--KL-KK------L---E-----Y-EK---M--------N-----N-T---PEQ..----H---------------G---TKE----I--V-G- 440
CPZ.TZ.09.UG38 P---Q--------L--N---K-F-----------------N------D----DH-EVDV-------------NEND--QL-KR------A---E-----Y-EK------------N-----N-T---PEQ..----H-------------------TKE----I--V-G- 435
CPZ.US.85.US_Marilyn KE-----------V---------------------------------D-----H--VI--------------NLEK--E-V-L---Y--T--F--------E---------------------Q--Q-EI..------------------------IK-----IK-A--- 446

DD catalytic site
MAC.US.x.239 -E--Q-----L--V--AE--K--I-K--------------YT-RHV------A---VTLV-----ILIA--RTDLE-DRVVLQSKEL-NSI-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--QRET..-----------V----A-------TKH--R-I--KMT- 456
H2A.DE.x.BEN ----Q-----L-AV--ME--K--I-K--------------YT-RQV------A---VILI-----ILIA--RTGLE-DKVVLQ-KEL-NGL-FS---E-F--D---Q---C--W-T--KL-KLQ--Q--I..-----------V----A---S---TKH--R-I--KMT- 469
H2A.PT.x.ALI -S--Q-----L--V--AE--K--I-K--------------HT-RQ-------A-Q-VILI-----ILIA--RTDLE-DKVVLQ-KEL-NGL-FS---E-F--D--YK----G-W-T--KL-K-Q--Q-EV..--------H--V----A-------TKH--R-I--KMT- 469
H2A.SN.86.ST_JSP4_27 ----Q-----L-----AE--K--I-K-S------------YT-RQV------A----ILI-----ILIA--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NGL-FS---E-F--D--YQ------W-T--KL-R-Q--Q-EV..-----------V----A-------T-N--R-I--KMT- 469
H2B.CI.x.EHO P---Q-----L-AV--AE--K--L-K--------------YT-A-V-D----A-N-VT-I-----IL-A--RSDLE-DRVVSQ-KEL-NNM-FS--EE-F--D---K------W-K--KL-K-Q----EV..-----------V----A-LF----T-HI---I--KMT- 469
H2B.GH.86.D205_ALT PN--Q-----L--V--AE--K--I-K---------QS-C-Y--R-V-D----A-S-VI-I-----ILIA--RSDLE-DRVVSQ-KEL-NDM-FS--EE-F--D---K------W-K--KL-K-Q----EV..----A------V----A-LF----T-HI---I--KMT- 468
H2G.CI.92.Abt96 V---Q-----L--V--AE--K--I-K--------------HT-R-V-D----A-E-XIXI-----IL-A--RTDLE-DQVVLQ-KEL-NKX-FS---E-F--D--YQ-----XW-K--KL-K-N-X--ET..-----------V-X--A-L-----TKN-X--I--XMT- 452
H2U.CI.07.07IC_TNP3 -Q--P-----L--V--AE--K--I-K--------------YT-R-V-D----A-E-VI-I-----IL-A--RSDLE-DKVVLQ-KDL-NQL-FS---E-F--D--YQ------W-K--KL-K-N----EV..----------XV----A-------TKN----I--KMT- 452
H2U.FR.96.12034 ----Q-----L-----AE--K--I-K----------T---YT-RNL------A-E-A--I-----ILIA--RNDLE-DQLVSQ-KEL-NKT-FS---E-F--D--HK------W-K--KL-K-E---R-V..-----------V----A-V-----TKH----IK-KMT- 466
COL.CM.x.CGU1 P-YQ---------V--LA--T--V-K----------T---GTVAR-------RGQL.Q-A-------L----PLEE--RAVQ---DA--YY--E--E--Y-AD--YK--------KQ-KL-KVKI--Q-K..-----------A---L--L----RTKEIS-CTK-K-H- 425
COL.UG.10.BWC01 P-YQQ--------V--LS--T--I-K----------T---ATVA-----I--KGKL.Q-A------------PKEE--KE-Q---DA--YY--E--E--Y-A---YK--------QE-KL-KVKI--QET..-----------G---L--V----RTKEIS-CTK-K-H- 427
COL.UG.10.BWC07 PEYQ------V--V--MS--Q--V-K----------T---GTVA-----V-REGKL.H-A-------I----D-KE--QEVQKV-TL--HY--E--E--Y-ET---K--------G--KL-KVKI---EN..-----------A---L-------RTKE-S-CTK-K-G- 427
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 PS-AQ--------V--TA--E--EFR------SA------HTVHRV--G---KY--VL-V------L----RTEE---LVVKT--DY--ER--K--PE-F-A---YQ----V---K---T---QI--EEE..----K------I--------S---TKH---SI--VPG- 453
DEB.CM.99.CM40 PT-A------V--V--IQ--E--EFR------SA------A-VGRQ-QI--EK--ELI-V------L-----RKD--LK-VAQ---F--ER--R--PE-Y-ED---H--------K--RLM-VT--DEEE..---HK------Q--------S---TKH--RAI--VPG- 450
DEB.CM.99.CM5 PQ-AR--------V--TQ--E--EFR------SA------ATVGRQ-KL-KEKY--LI-V------L---N-DKVS-LEQVKQ--KF--EK--R--PE-Y-ED--YH--------K--HLL--E---EEE..---HK------Q--------S---TKH---AI--VPG- 450
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 P--AQ-----V------G--Q--IFK------V---T---ATAD-M-SQ---AH--VILI------L-A--RSLE---KMVK---DF-AV--FE---A-F-ET--IQ--------KH-QI-K-D--LPEDGQ----A------V------L-S---TKE---SI--V-D- 472
DRL.x.x.FAO P------------V--QG----------------------ATAD---Q---EK---VI--------F----RPKHL-EQM-K---T--KF---E-----F-DN--YE----Q---K-----E-R--D-EI..-----------V--------S---TKE----I--A-P- 458
GOR.CM.04.SIVgorCP684con P------------V------V-------------------H------D----K--E-E--------------P-TE--Q-V-K--E--YA--F------------------------------K----E-..-----------------------R-KE----I----S- 436
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 P------------V------V-------------------H------D----K--E-E--------------P-TE--Q-V-K--E--YA--F------------------------------K----E-..-------R---------------R-KE----I----S- 436
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 KE-----------V--TG------F-C---------T---NTAAN---EIKRHT-GLE-V------WLA--HDETR-NQQVDIV-KM--EK--E-----V-R---WE----K---N---INK-E--PLEG.E----K---V--V------------TKHT-AM---K-N- 467
GSN.CM.99.CN166 ---------SV--V--QA-AE---FK-------A--T---NIVASL-RQI-D-E--V-LI------LI---RKL-E--QVVHKI-NL-TSYNIQ--EA---PDY-VK-L------KG-RL--VE--DQ-T..---------------V---H---RTK----CI--A-G- 455
GSN.CM.99.CN71 -E-------SV--V--Q--AE---FK-------A--T---ATVASL-YQI-D-E--V--I------LI---RKLAE--QVVHKI-NL-TSYNIQ--EA---QDY-VR-L------KG-RL--VE--DQ-I..---------------V---H---RTK---RCI--A-G- 448
LST.CD.88.SIVlhoest485 P-Y-Q-----V-----QE--R---------------C---ATVAGL-SE---L----IL-------LI---RDKKG-DQAVK---EL-MT-N-E--E--F-A---YH----V----R-EIEKVK--DI-LQKT---N------V----A-L-E--RTKE----I--V--- 462
LST.CD.88.SIVlhoest524 P-Y-Q--------L--QE--K---------------C---ETVSGL-AE---L----LL-------FI---R-KEG-SQAVK---EL-IT-N-E--E--F-DK--YH----V----R-EIERVK---I-TRKT---E------V----A-L-D--RTKE----I--V-P- 463
LST.KE.x.lho7 PNY----------L--QE--K---------------C---GTVAGL-SE---L---MI--------FI---R-RKG-DQAVK---EL-MT-N-E--E--F-A---YH----V----R-EIEK-K---M-LTKT---Q------V----A-L-D--RTKE----I--V-P- 462
MAC.US.x.EMBL_3 -E--Q-----L--V--AE--K--I-K--------------YT-RHV------A---VTLV-----ILIA--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NSI-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--QRET..-----------V----A-------TKH--R-I--KMT- 452
MND-1.GA.x.MNDGB1 P-Y-P-----V--V--QA--K--M------------C---GTVASL--V---NH-TVQL-------F----YTAEE-EKA-V---AL-MT-N-E--E--Y------H-----------KIEKVQ---LAEQ.P---E-----------A-L-----TK-----I--GLNI 454
MND-2.CM.98.CM16 -------------V--QG----------------------ATAD---Q---ERH--V---------F----RVAPE-SRM-Q---D---F---E-----F------E----I---K-----KVQ----EE..--------------------S---TKE--R-I--A-P- 456
MND-2.GA.x.M14 -S-----------V--QG----------------------ATAD---KT-KEEY-EVL--------F-----SASE-NKMVNR--E--RF---E-----F------E----V---Q-----K-Q----ET..--------------------S---TKE----I--A-P- 457
MND-2.x.x.5440 V------------V--QG----------------------ATAD---KA-KEKH-EVL--------F-----SASE-SKM-V---E--QF---E-----F------E----V---K-----K-Q----E-..--------------------S---TKE----I--ARP- 457
MNE.US.x.MNE027 -E--Q-----L--V--AE--K--I-K--------------HT-RNV------A---VTLV-----IL-A--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NSI-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--Q-ET..-----------V----A-------TKH--R-I--KMT- 452
MON.CM.99.L1_99CML1 -P-------S---L--AE-AK---FK----------TV--HTAAELPQEI--KY-EVTLI------LI--NHSLPE--KIVGVI-AT---K-IQ--PE-F-DDY-VQ-L------SH-KIAK-E--DQEQ..----E----I------A---S---TKN---SI--ARS- 452
MON.NG.x.NG1 -N-------S---V--AE-AV---FR----X-----T---Y-ASELXKXI-RKY-EVTLI------LI---HSLPE--KIVTAI-TX-SEK-IQ--IE-Y-DKY-LQ-L------TH----K-E---Q-Q..----G-----------A-------TKH--XCIX-X--- 455
MUS-1.CM.01.CM1239 PA-------SL-QV--QG-AR---FK----------T---YTAA-L-QEI-EA----TLI------LI--NR--SG--RVVAQI-NM--KL-IQ--ED-Y--DY-VQ-L------RG-KI--VT--QQEN..----------------A-A---V-TK----CI--V-S- 445
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 P--------SL-QV--LG-AR---FK----------T---FTAA-L--EIK-A---VTLI------LI--NR-LSS--KVVAQI-NM--KL-IQ--QE-F-EDY-VQ-L------RG-KI--VA--QQEV..-----V----------A-A-----TK----CI--V-S- 445
MUS-2.CM.01.CM1246 KE--P----SV-AV--MG-AK-F-FK----------T---ATTA-L--QV--D-Q-AL-V------LI---R---E--RLVKKI-DL-SSK-IQ--ED---PDY-VE-L------KG-RIK-VE--DQ-T..----E-----------A-V-S---TKH--RCI--I-G- 450
MUS-2.CM.01.CM2500 -E--P----SV--V--LG-AK---FK----------T---ATTA-L--QI--E-Q-AL-V------LI---R---E--RLVKRV-DL-TSK-IQ--EE---QDY-VE-L------GG-RIR-VE--DQET..----E-----------A---S---TKH---CI--V--- 449
OLC.CI.97.97CI12 PEY-E--------V--DR--R--I------------C----TVAHLM--W--E--E-DL-------------PRAE-LE-VKQ--EL-RSYN-E--P--Y-ED--YE----T-Y-KR-KIAR-K----EE..-----------Q--------S---TKA----IK-P-G- 446
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 -P----------A---QG----------------------TTAN-----V------L---------F----RTELE-SQM-KK--E---A--FE--E--F-DK---E----V---------E-K----EE..--------------------A---TKE----I--I-R- 457
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 -P----------A---QG--V-------------------TTANR-------E---V---------F----RTELE-NQM-KR--E---I--FE-----F-DK---E----V---------E-K----EE..--------------------T---TKE----I--V-R- 463
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 -P----------AV--QG--V-------------------A-AN---Q---EE---VI--------F----RTKLE-DKM-KQ--D---F--FE-----F-DK--Y---------KS----E-K----EE..--------------------S-LRTKE----I--A--- 458
RCM.NG.x.NG411 -P---------LA---QG----------------------TTAN--------E---V---------F----RTAHE-SQM-KR--E---T--FE-----F-DK---E----V---------E-K-L--EE..--------------------S---TKE----I--V--- 462
SAB.SN.x.SAB1 P--Q---------V--RE-------K----------T---TTAN---QE--QK---VD-------MLIA--RPKAE-LVMVQQ--DY-ET--FK--E--F--D--Y-------Y-K--QL-E-T---REE..--------------------T---TKH--R-I--ARP- 476
SMM.CI.79.SIVsmCI2 -E--Q----AL--V--AE--K--I-K--------------DT-R-V------A-E-AT-I-----ILIA--RNDLE-DQLVAQ-KEL-NGL-FS---D-F--D--HK------W-K--KL-K-K---R-R..-----------V---VA-L-----TKH----IK-KMT- 461
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 -E--Q-----L--V--AE--K--V-K--------------FT-K-V------T---VTLI--I--ILIA--RTDLE-DKVVLQ-KEL-NGL-FS--EE-F--D--YQ--R-K-W-T-*KL-K-E--Q-ER..-----------V----AR------TKH----I--K-T- 451
SMM.SL.92.SIVsmSL92A P---Q-----L--V-SAE--K--I-K--------------HT-RQV------A-S-VTLV-----ILIA--RSDLE-DKVVTQ-KEL-NDL-FS--EE-F--D---Q------Y-K--KL-K-T----EV..-----------V----A-------TKH----I--KVT- 452
SMM.SL.92.SL92B PE--Q--------V--QE--K--I-K--------------AT-RQV------A---VLLV------LI--NRGLTE-DKMVTQ--DM-NNL-FS--ED-F--N--LQ----L-Y-K--KL-K-E----ER..-----------V----A-------TKN---MI--KMT- 449
STM.US.89.STM_37_16 -G--Q-----L--V--AE--K--I-K--------------YT-RN------RA---VTLI-----ILIA--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NNL-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--QR-V..-----------V----A-------TKH----I--KM-- 452
SUN.GA.98.L14 P-Y----------V--QA--K--V------------C---GTVASL--K--R-Y-EVQL-------LI---Y-KKK-EEIVKQ---L-ME-N-E--E--Y-G---YK----I----R-EIEK-K--PLEEE.P-------I--VI-----L-E-LRTKE----I--N-P- 463
SYK.KE.x.KE51 -E--Q-----V-----SS--E---FK----------T---ATVNQ--Q-I-EK-S--I-V------L---NRSEKE-GQIVS-IVKS--AV-FSI-PE-W-DKF-LQ-L--T------SL-KVQ---ITES.P---EL--II-V------------CKA-S-CI--A--- 483
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM KE--P-----V-----AS--E---FT----------T----TINQ--Q----KYS-LTLI------LI-T-RSEKA-QEIVQQIVTA--KV-FKV-KE-W-DQY-MQ-L--T------QL-K-E--NI-DE.I---QL---I-V--------S---TKE---CI----Q- 477
TAL.CM.00.266 P--SQ--------L--DR--R---FK----------T---HTSDQL-RK--DKY-QVALF------L---NESLEE--RIVG---AL-NKV-IQ--EA-Y-DK--IK-L----Y----K----E--D-LT..----EL---I------C---S---TKA--RY---V-G- 453
TAL.CM.01.8023 P--AR--------L--DR--R---FK----------T---YTSDQL-RK--EKY-QVALF------LI---ESLE---RIVG---AL-NKV-IQ--EA-F-DK--IK-L----Y-E--K--N-E----QT..-----L--------------S---TKA---C---V-G- 454
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 PE--P-------QV--VG------F-C---------T---HTAQRV-KEIG-KVQ-LE-I-----MWI----PEKE-DE-V--V-KL--LR-FE-----V--R--YD----K-Y-SH-SLNK-EI--QEH..-----------V------L-----TKA-------AQD- 464
VER.DE.x.AGM3 PE-----------V--QG--T---F-C---------T---NTAAS---EIK-ELKPLT-V------W---QEDEYT-DRLV-Q--MK-SA---E-----V--K--YE----K-W-H--QISS-E-ED-EE..-------R--------A-L---LRTKN----I--K-N- 461
VER.KE.x.9063 PE-----------V--QG--V---F-C---------T---NTAA----KIKEELKPLT-V------W---QEDEYT-DKLV-Q--VK-KT---E-----V--K--YE----K-W-Q--QLNS-N-E--EQ..----------------A-L---LRTK-I-R-I--K-N- 461
VER.KE.x.AGM155 PE----------TV---G------F-C---------T---NTAS----EIK-ELKQLT-V------W---QE-GPK-DQLVQT--NR-QE---E--E--V-R----E----K-W-H--KL-S-E-EK-EQ..-----L----------A-L---LRTKNI------K-N- 464
VER.KE.x.TYO1_patent PN----------TV--QG------F-C---------T---NTAAS---EIKRNL-ALT-V------W---QENEHT-DKLV-Q--TK-QA---E--E--V-----YE----K-W-H--ELSR-Q-E---E..----------------A-L---LRTKNI---I--K-N- 464
WRC.CI.97.97CI14 PEY-Q-----V--V---S--K--V------------C----TVASL--I--GK--N-QVL-------I----DKTE-LN-V----KL--T-N-E--E--L-L---CN----I------QI-E-K---EVK...----V----------A-L-E--QTK---R-I--N-P- 467
WRC.CI.98.98CI04 P-Y-Q-----V--V---S--K--V------------C---ATVASL-DV-K----TMQ-L-------I---F-KPR-LE-V-----L--T-N-E--E--L-L---CK----I----R-QI-E-K---EVR...----V----------A---E--QT------I--N-P- 466
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 PEY-Q-----V------K--T--V------------C---ATVASL--I---KH-KVQ-V-----------Y-KKE-LQM-Q---DL--T-N-E--E--L-L---CK----I------EI-E-K---EIR...----V---I------A---E---TKE----I--N-P- 458
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p51 RT end p15 RNase H start
H1B.FR.83.HXB2 TEVIPLTEEAELELAENREILKEPVHGVYYDPSKDLIAEIQKQGQGQWTYQIYQEP.FKNLKTGKYARMRGAHTNDVKQLTEAVQKITTESIVIWGKTP.KFKLPIQKETWETWWTEYWQATWIPEWEFVNTPPLVKLWYQLEKEPIVGAETFYVDGAANRETKLGKAGY 612
H1A1.UG.85.U455_U455A -DIVT-----------------D-------------V--------D----------.-----------K-S-----------V---VS---------I-.--R---------A--M----------------------------D--A---------------------- 611
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH --I--I---------------------------------L----------------.-----------V------------------------------.------------------------------------------------------------K--------- 612
H1C.ET.86.ETH2220 -DIVT-----------------------F---------------ND---F-F----.--------F-KRGT----------AV----AL----------.--R---------A---D------------------------------A-V--------------I----- 619
H1D.CD.84.84ZR085 ------------------------M--------------L----------------.------------------------------AI----------.--R------------ID------------------------------I------------K--------- 612
H1F1.BE.93.VI850 -DIV---A-------K-----R----------------------D---------N-.----------KV-S----------------AL--------RSP------L----D----D--------------------------T---A--D-------S-----K----- 613
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -DIVS--A---M---------R------------E----V----LD----------.Y---------KRGS-----------V----A-----------.------R-----I---D-----------------------R--T---P----Y----------------- 609
H1H.CF.90.056 -DI----K-------------R--I---------------R---------------.----------K--T-----I----------S---------I-.--R------------------------------H---------T---A----Y-I--------------- 611
H1J.SE.93.SE9280_7887 -DIV---R---------K-------------SA-E----V----LD----------.----------KR-S---------A-V----AL-A--------.--R----R--------D------------------------------M----------S-----T----- 610
H1K.CM.96.96CM_MP535 -DIV---A------------------------------------ND----------.H------------S----------------A--G--------.--R----------------------------------------T---------------H----K-R--- 612
H101_AE.TH.90.CM240 -DIV------------------T-------------V--V-----D----------.-----------RGS------R----V---VA-----------.--R----R-------M----------------------------D--------------S---------- 617
H102_AG.NG.x.IBNG -DIVA---------------------------T---V--L-----D----------.----------KK-S-----------V---VAM----------.--R----R-------M----------------------------D-------------------I----- 612
H1O.BE.87.ANT70 ---V--SR------E----R--Q-------Q-D---WVN-----GE---------E.H--------T-QKAS----IR--A-VI--VSQ---I----L-.-----VTR-------AD-------------S----I----R--S---M----Y----------------- 608
H1O.CM.91.MVP5180 ---V--SK------E----K----------Q-D---WVS---H-E------V--DE.H----------QKAS----IR--A-V---VSQ-A------L-.--R--VTR-------A--------------S----I-------T-----------------N-------- 608
H1O.CM.94.BCF06 ---V--SK------E----R----------Q-D---WVN---H--------V--DE.H----------QKAS---EIR-MA-V---VSQ-A------L-.-----VTR-------A--------------S----I-------T--------Y--------N-------- 608
H1O.CM.96.96CMA102 ---V--SXX-----E----K----------Q-D---WVS-----E---------DE.H--------T-QKAS----IR--A-VL--VSQX--I----L-.-----VTR-------AD-------------S----I----R--S---M---------------------- 610
H1O.FR.92.VAU ---V--SK------E----K----------Q-D---WVN-----E---------DE.H----------QKAS----IR--ANVI--VSQ-A-I----L-.-----VTR-V-----AD-------------S----I----K--N---I-------------D-------- 609
H1O.SN.99.99SE_MP1299 --IV--SK------E----K----------Q-D---WVN-----W---------DE.H--------T-QKAS----IR--A-VL-RVSQ-A-I----L-.------TR-------AD-------------S----I-------S---M----Y--------D-------- 608
H1O.US.99.99USTWLA ---V--SQ------E----R----------Q-D---WVNX----E---S--V--DE.H--------T-QKAS----IR--A-V-X-ASQ-A---X--L-.-----VTR-------AD-------------S----I-------T--------Y--------D-------- 611
H1O.US.x.I_2478B ------SK------E----K----------Q-D---WVN-----E---------DE.H----------Q-AS----IR--A-VL--VSQ-A------L-.------TR----A--AD-------------S----I-------S---I----Y--------N-------- 608
H1N.CM.02.DJO0131 ---VNF-K-------------R--L-------G-E----------D----------.Y---------KR-S-----I---V-V---VA--G------I-.-----V---V--A---DN-------------------------T---T----Y-------K--------F 617
H1N.CM.02.SJGddd ---VNF-K---------K-----TL---------E---D-----H----------L.Y---------K--S-----IR--V-V-R-VA-----------.--R--V---V--A---DH------------S------------T---S-V--Y--------D-------F 614
H1N.CM.04.04CM_1131_03 ---VTF----G-------------L-------E-E----------S---------S.H---------K--S-----I-----V----A-----------.-----V---V--A----N----------------P--------T---S----Y----------------F 619
H1N.CM.06.U14296 ---VTF-K----------------L-------G-E--------------------A.H---------K--S-----I---A-V---VS----X------.-----V---M--A----X-------------------------T---S----Y----------------F 619
H1N.CM.06.U14842 ---VNF-Q----------------L-------E-E-V-------HD---------L.Y----------RKA----EI---A-V---VA-----------.-----V---M-------H---S---D-----------------T---C----Y----------R-----F 620
H1N.CM.95.YBF30 ---VNF------------------L-------G-E-V------------------L.H---------K--S-----I---V-V-R-VA-----------.--R--V---V--A---DH-------------------------T---S---------------------F 619
H1P.CM.06.U14788 ---VXF-R------E--K------------Q-E-E--VD-----A------VF--E.H----------QKAT----IR--AXVI--VSQ--------L-.--R--VNRNV-----SD-------------S----I--------D--P-T---------------X---- 609
H1P.FR.06.RBF168 ---VA-XR------E--K------------Q-E-E--VD-----E----------E.H-----X---XQKAT----IR--A-VI--TSQ--------L-.--R--VNRNV--N--SD-------------S----I--------D--P-I-------------------- 608
CPZ.CD.06.BF1167 -D-VQ--A------E--KQ----T-Q-T----KEP-K-AV----K------V--KE.NQI--------NH-T---EL---AGV----G----I---RV-.V-Q--VT--V-QQ--SD---VS-------------I----N-LT--MPE---Y--------DS------- 615
CPZ.CD.90.ANT -DRVQM-R------E--KQ--QQKIE-Y--Q-GLP-K-T-----S---------NE.G-L--A-----PT-T---E-R--AGV----GL-------EV-.--Q---TR---DA--SD------------------IR---N-LAD--PE------------NSQ------ 612
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -D-V---P------------VST-------N-D-E----V----E-------F--Q.HR---------Q-ST----IR--A-VI---AV----------.R-R--V---S-----A-------------I----------S--TD--PT-D-Y-----------K----- 611
CPZ.CM.05.LB715 ---VT--K-------------AN-----------E----V-----S---------Q.----------KT-S-----------V----AL--------I-.--R---------A---N-----------Y--------------T---T-------------D-------- 617
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 --IVEM-R------E------------T----E-E----V---NN-------F--T.GR---------Q-A-P---IR--A-V-P-VSP---IL--TV-.-----V-R-V--A---D-------------R----------------Q----Y----------RR----- 615
CPZ.TZ.00.TAN1 --PVEM-R------E--KQ----K-Q-A----KLP-Q-A----------------E.G---------KSP-T---EIR--AGLI---GN---I---IV-.--L--VS----SQ---D---V--V-----I-----IR---N-LSD--PE------------DS-K-R--- 608
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 -DPVE--R------E--K-----K-Q-A----KLP-Q-AV---------------E.G---------KSP-T---EIR--AGLI---GN-------TV-.--L--VT----SQ---D---V--V-----I-----IR---N-LSD--PE-------------S-K----- 607
CPZ.TZ.06.TAN5 -DPVEM-R------E--KQ-I--K-Q-A----KLP-Q-AV---------------E.G---------KSP-T---ELR--AGLI---GN-------TV-.--L--VS----SQ---D---V--V-----I-----IR---N-LSD--PE------------DS-K-R--- 608
CPZ.TZ.09.UG38 -DPVQM-R------E--K-----K-Q-A----KLP-Q-AV---------------E.G---------KSA-T---EIR--AGLI---GN---I---IV-.--L--VS----SQ---D---V--------I-----IR---N-LDN--PE------------DS-K----- 603
CPZ.US.85.US_Marilyn ---VNF-H---M--E-----------------E-E-V--V----RS------F--R.H----------Q-S-----IR--V-V----A---------V-.----LV---V-----S---------D--------------K--T-A-E-----------Q----K----- 614

p51 RT end p15 RNase H start
MAC.US.x.239 --EVQW--M--A-YE--KI--SQEQE-C--QEG-P-E-TVI-SQDN--S-K-H--D..-I--V--F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A-----QV-.--H--VE-DV--Q---D---V------D-IS-----R-VFN-V-D--E-E--Y-T--SC-KQS-E----- 623
H2A.DE.x.BEN --EVQW--L--A--E--KI--SQEQE-Y--QEE-E-E-T---SQGH----K-H--E..-I--V----KIKNT---G-RL-AQV----GK-AL----RI-.--H--VER----Q--DN---V------D--S-----R-TFN-VGD--P------T--SC--QS-E----- 636
H2A.PT.x.ALI --GVQW--L--A--E---I--SQEQE-H--QEE-E-E-TV--DQDN----K-H-GE..-I--VE---K-KNT---G-RL-AQV----GK-AL----RI-.R-H--VER----Q--DD---V----D-D--S-----R-AFN-V-D--L------T--PC--QS-E----- 636
H2A.SN.86.ST_JSP4_27 --EVQW--L--A--E--KI--SQEQE-C--QEE-E-E-TV--DQDN----K-H-GG..-I--V----KVKNT---G-RL-AQV----GK-AL----RI-.--H--VERD---Q--DN---V----D-D-IS-----R-VFN-V-D--L------T--SC-KQSRE----- 636
H2B.CI.x.EHO --EVQW--L--A-FQ--KI--EQEQE-S--KEGVP-E-TV--NLAN----K-H-GD..-I--V----KVKNT---G-RL-AHV----GK-AL----EI-.M-H--VER---DQ---D---V------D--S----IR-A-N-V-D-LE-V--Y-T--SC-KAS-E----- 636
H2B.GH.86.D205_ALT --EVQW--L--A--Q--KI--EQEQE-S--KERVP-E-TV--NLAN----K-H-GN..-V--V----KVKNT---G-RL-AHV----GK-AL----EI-.V-H--VER---DQ---D---V------D--S----IR-A-N-V-D-LE-R--Y-T--SC--TS-E----- 635
H2G.CI.92.Abt96 --EVQW--L--A--Q--KI--XQXQE-A--KEXEPXE-TV--NLDN----KVH-GN..RI--V----KIKNT---G-RL-AHV--X-GK-AL-----L-.F-H--VERD---Q---D---V----D-D--S--H--R-V-N-V---LEQT--Y-T--SC-KTS-X----- 619
H2U.CI.07.07IC_TNP3 --EVQW--L--A--Q--KI--EQEQE-T--REGEP-E-TV--NLDN----K-H-GN..-I--V--F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A------V-.I-H--VER----Q---D---V------D--S-----R-A-N-V---LERV--Y-T--SC--NS-E----- 619
H2U.FR.96.12034 --EVQW--M--A-F---KI--SQEQE-A--REEEN-E-TVL-NQDN----K-H-GD..RT--V--F-KVKNT---G-RL-AHV----GK-A------I-.M-H--VER-V--Q---D---V--VLD-D--S-----R-A-N-V---LL.E--Y-T--SC--AS-Q----- 632
COL.CM.x.CGU1 L-EVQ-SA---E--QD-KQ-I--E-Q----I-HE-IWVD-FRL-K---G-AVC-KH..GT-RR--HNTGKNQ-F-SMQE-ASVI---GR-A--T---V-.-M-V-AKR-D--Q--SD---SA----I---SSSYV---VWN-VL--LKE-P-YWT--GCS-KLGA----W 592
COL.UG.10.BWC01 L-EVQ-SA---E--E--KK-V--EQK----R-EE-IWV--MRL-K---G-AVQ--..HGT--R--INTGKS--F-SMQE-ATVI---GR-A------V-.RM-V-AKR-D--Q--SD---S-----I---S--YV---VWN-ML--VRS-P-YWT--GYS-KDNW----W 594
COL.UG.10.BWC07 LDEVQ-SGQ--E--EQ-------EQE----K-EEEIWVT-FRL-K---G-AVE-V..HGT--R--VNTGKS--F-SMQE-AMVI---GR-AL-----V-.LM-I-AKR-D--Q--SD---S-----I---S-S-V---VWN-VLS-LEKEV-YWT--GYS-KEGI----W 594
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 -DPVK-----QA--E-A-Q----Q-S-T--KEQE----D-T-LSE---G-T-R-SK..GI-------KAK---F--FH-IAKLMM-VG-----T--RL-.T-R--V--QD-DG--H-H----------A-H-----R---S-VS---KE-D-Y---------S-E----- 620
DEB.CM.99.CM40 -DPVT-S---QA--R--K----QE-S----KEQEP----LS-L-K---G-V-R-PK..GI-----FS-DK---Y--FH--AK-MY--G-----F--RI-.Q-R--VV--E-DN--HNH---A---D--AIH--H------E-VS---PD-D-Y---------S------- 617
DEB.CM.99.CM5 -DKVS-S---QA--R--K-TP-QE-S----KEDEP--S--S-I-R---G-V-R-TK..GL-----FSKDK-T-Y--FH--AK-MY--G-----Y---V-.--R--VV--E-DN--HNH-------D--A-H--Q--R---E-VS---PD-D-Y---------S-M----- 617
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 G-T-S---G--A--K-AQ-----SIS-S--R-E-P-----S-L-EN--G-T-K--K..HL------HKDK-S-Y-PYQ--AKVMA--GR-AL----RL-.T-R--VS-VD-DA--S----VN---D--M-S----LRNF-N-VS---DK-P-Y-T------Q--Q-R--- 639
DRL.x.x.FAO D-EVEW-R-----YE--KL-I--QM-----Q-E-P-K-K---L-N---S---E-DD.N-P-------KVKNS----MRM-AGL----AK-AL----RL-.I-Y--VER-V--Q--Q----V----D---IS--H-I----N-LSD--P-E-VY--------VS-E----- 626
GOR.CM.04.SIVgorCP684con ---VT-SK------E---------------Q-E-E--VNV---EE-------F-DE.H----------Q-AT----IR--A-VI--VSQ--------L-.--R---CRS--DAF--D----S-------IS----I-----------T--------------S-Q----- 604
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 ---VT-SK------E---------------Q-E-E--VNV----E-------F-DE.Y----------QKAT----IR--A-VI--VSQ--------L-.--R---CRS--DAF--D----S-------IS----I-----------P--------------S-Q----- 604
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 L-E-VW-----A-YKN-QG-VQ-TQE-T----L-E---TV----E------FT--G..AV--V-R--KQ-ET----LRT-AHL----CK-ALT---RL-.RVQ--VD-K--DM--QD---VS--------S--L------S-V----K-EDVY------SKV-------- 634
GSN.CM.99.CN166 -DQVE-----QI----------QSSE-G---AE-P-VV--TSL-EQ--G-MFS--G..-M--SA-F-KT-N--I-SYQ-FAD-LT-VGR--Q-T---V-D--RI-VV--Q-DA--MN--------TI-AIH--H-LRQ--T-VS--LED-V-Y--------TS------- 623
GSN.CM.99.CN71 --QVE-----QI----------QSSE-S---AE-P-VV--TSL-EQ--G-MFS-DS..-M-RS--F-KT-T--I-SYQ--AD-MT-VGR--Q-T---V-D--RI-VV--Q-D---MN--------TI-A-H--H-LRQ--T-VS--LEN-V-Y--------TS------- 616
LST.CD.88.SIVlhoest485 E--VTW-DA-LE-YEQ-QQ----KLQ-A----T-E-VVRV-QNKK-VI-F-WR-GN..SI-RA-R-Q-QKA----PLQK-A------GK-------HV-.-IQV-VTR-V-DQ--SDH--V-----L--IS--Q-EQE--S--A---E-VD-Y------EKVG-T----- 629
LST.CD.88.SIVlhoest524 EQLVTW----LE-YET-KT----K-Q-A------E-VVRV-QNKK-VI-F-WR-GN..AI-RA-R-Q-QKS--M-PLQ--A------GK-------FV-.-IQV-VTR----N--INF--V----DL--IS--Q-EQE--S--A---E-TD-Y------E-VG-T----- 630
LST.KE.x.lho7 E-I-NW----LE-YGQ-K-V---KMQ-A----E-E--VRV-QNKK-II-F-WR-GN..NI-RA-R-Q-QKA----PLQK-V--I---GK-------FV-.-IQV-VTR-V--H--SDH--V----DL--IS--Q-EQE--IW-A---I-VD-Y------EKVG-T----- 629
MAC.US.x.EMBL_3 --AVQW--M--A-YE--NI--SQEQE-C--QEG-P-E-TVI-SQDN----K-H--D..-I--VR-F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A---V-QV-.--H--VERDV--Q---D---V------D-IS-----R-VFN-V-D--EVE--Y-T--SC-KQS-E----- 619
MND-1.GA.x.MNDGB1 --KVTM----R--YEQ-K---A-EQE-S----N-E-YVRF--TTG-DISF-WK-GN..-V-RA---GKQKT--S--LMK-AG-T--VGR-------FV-.-MQI-TTR-I--D--H----C-----V--IS--M-ERE--S-SP--LE-V--Y--------DS-M----- 621
MND-2.CM.98.CM16 D-KVEW-R-----YE--KL-VQ-E------Q-E-P-M-KV--LT----S---E--D.N-P--V-----TKN----ELRV-AGL----AK-AL-----L-.--Y---ER-V-DQ--P--------------S--H-IG---N-LR--VP-EDVY--------NS-E----- 624
MND-2.GA.x.M14 D--VEW-R-----YE--KL-VQ-E------Q-G-P-M-KV--LT----S---E--E.N-P--V-----TKH----ELRV-AGL----AK-C-----EL-.--Y--LER-V-DQ--HD------------IS----IR---N-L----P-EDVY--------NS-E----- 625
MND-2.x.x.5440 DKIVEW-R-----YE--KL-VQ-E------Q-E-P-M-KV--LT----S---E--D.N-P--V-----TKN----ELRV-AGL---VAK-CL-----L-.--Y--LER-V-DQ--HD---V------D-IS----IR---N-L-D--P-EDVY--------NS-E----- 625
MNE.US.x.MNE027 --EVQW--M--A-YE--KI--SQEQE-C--QEG-P-E-TVI-NQDN--S-K-H--D..-I--V--F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A-----QV-.--H--VE-DV--Q---D---V------D-IS-----R-VFN-V-D--E-E--Y----SC-KQS-E----- 619
MON.CM.99.L1_99CML1 -DTVV-SDL-QA-----------EST-G----NEP-KV-LTSLAEN--G-RFF--K..SV-----F-KI-ST-S-TYQ--AD-LA-LGK-A--T--RL-.I-R--VV--Q-DA--ADN--IN-V-DI-A-YS-H-LRQ--T-VQD--E--P-Y--------TS-E----- 619
MON.NG.x.NG1 -DIVE-SDL-QA---------SQQST-G----QL--KV--TSLXE---G-XYF--X..RV-----F-KIKN--S-TYQ--AD--T-LGK-AL-----L-.I-R--VN--Q-D---ADN--V-----I-P-HS-H-LRQ--T-VQX--EH-P-Y--------AS-E----- 622
MUS-1.CM.01.CM1239 --EVQ-----Q------Q----QA-Q-A-F--EQP-V---VSL-DS--G-NFL-NK..GI--S--F-KV-SV---SYQ--SD-IAR-GR--L-----P-E-VRI-VI--Q-DQ----H--VS---DI-A-H-TH-LRQ-FT-VP--LSE-P-Y------HKVS------- 613
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 --EVQ-----QA-----Q---QQT-Q-A----EQP-V---VSL-DS--G-NFT-SK..GV-R---F-KV-SV---SYQ--AD-MA--GR--L-----P-D-VRI-VI--Q-DQ--IAH--VS---TI-A-H-TH-L-Q-FT-VP--LKE-P-Y--------VS------- 613
MUS-2.CM.01.CM1246 --LVE-S-Q-Q-----------QEAG-A----E-P-VL--VSL-EQ--G-TFT-DR..NM-R---F-KI-T--S-PYQ--A--LSRASK-AL-C-----D-CRI-VV--Q-DN--ADS--T----DI-A-H--Y-LRQ-FT-VP---ET-P-Y--------NS---R--- 618
MUS-2.CM.01.CM2500 --TVE---Q-Q---------M-QE-K-A----E-P--L--VSL-EQ--G-TFT--K..NM-----F-KV-T--I-TYQ--A--LA-AAR--L-C-----D-CRI-VV--Q-DH--A-S--T--V--I-A-H--H-LRQ-FT-VP--LEA-P-Y--------NS---R--- 617
OLC.CI.97.97CI12 LDKVEW----KE--E--------EQE--M-KEEEP-QCT.LCYTK-TVA-R-W-KH..GT----RFQ-KMT----KFR-M-G-IE--GK--------L-.I-QV-TTRKD--A-AFDD--VH---DI---SNSENQRTFWE-VPA-M.EV--------Y--KS-E----- 611
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 DDKVEF-K-----YE--KLL---KL-------E-P---KV--LEG---S--VE-GD.G-P-------KQKT----EIRM-AGL----CK-A------L-.--E--VER-V--Q--AD---VS--------S----IR---N-V-D--P-E-VY--------NS------- 625
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 D-KVEF-R-----YE--KLL---QM-------E-P---KV--LTG---S--VE-GD.G-P-------KQKT----EIRM-AGL----CK-AV-----L-.--E---ER-V--Q--AD---VS--------S----IR---N-V-D--P-E-VY--------NS-Q----- 631
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 D-KVEM-K---I-YE--KM----KL------EK-P-V-N---LEG---S---E--S.G-P-------KQKT----EIRM-AGL----AK-A-----RL-.T-R---ER-V-D*-RSQ---V----D----S----IR-G-N-V-D--P-E-VY--------NS-I----- 625
RCM.NG.x.NG411 DDKVEF-R-----YE--KAV---KI-----N-E-P---KV--LEG---S---E-GD.S-P-------KQKT----EIRM-AGL----CK-A------L-.--E---ER-V--Q--SD---VS--------S----IR---N-V-D--P-E-VY--------NS------- 630
SAB.SN.x.SAB1 --IVQW--------E---Q--RQKQQ-Q----ALP-R-KVL-L-D---G-----PE.N-I--V----KIKT----ELRM-AGL----GK-------QI-.IME--VER-L--Q--SD---V-------M-S--Q-IR---K-V-D--P-EAVY--------NS-E----- 644
SMM.CI.79.SIVsmCI2 --EVQW--L--A------I--EQEQE-AF-REEEN-E-TV--NQDN----K-H-GS..RV--V--F-KIKNT---G-RL-AHV----GK-AL-----I-.F-H--VER-V--Q---D---V----D-D--S-----R-VFN-V-D--P-E----T--SC--VS-E----- 628
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 --EVQW--M--A-YE-SKI--SQEQE-C--QED-P-E-TVV-NQDS--S-K-H--D..-I-RV--F-KVKNT---G-RL-AHV----GK-AL--*-QI-.--H--VER-I*-Q---D---V-----*D-IS-----R-VFNPV---LE-V------RSC---S-I----- 615
SMM.SL.92.SIVsmSL92A --EVQW--L--A-----KI--SQEQE-S--QEGEP-E-TAI-NQEN--S-K-H-GE..-I--V----KIKNT---G-RL-AQVI---GK-A------V-.--H--VER-L--Q---D---V--V-D-D--S----IRMAFN-V-D--P-E--Y----SC-KQS-A----- 619
SMM.SL.92.SL92B --EVQW--L--A------I--NQEQE-R--REDEP-E-TVL-NQDN--S-K-H-GD..RI--V--F-KIKNT---GIRL-ANV----GK--L-------.F-H--VER-V-DQ---D----------D-IS----IR-VFN-V-D--EKE-VY-I--SC--NS-E----- 616
STM.US.89.STM_37_16 --EVQW--M--A-Y---KI--SQEQE-Q--RED-P-E-TVV-DQDN--S-K-H--D..-I--V--F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A-----QI-.--H--VER-V--Q--AD---V------D--S-----R-VFN-V---LE-T-------SC--QS-E----- 619
SUN.GA.98.L14 A-KVKM----RE-YQS-Q-V-Q-S-S-S--E-D-E--CRV--VK--IL-F-WL-GK..QV-RV-R-QKRGA--E-PCQ--AA-L---GR-------FV-.-IQV---R-I-SQ--AD---C-----L---S--K-EQE--T-AT--VP-.D-Y------EKLE-R----- 629
SYK.KE.x.KE51 -DIVE------A-M--------VEQT-S--Q-E-P-E-H-S-L--Q--G-I-K-G-QE-P-I---TGKAYAT-H--YQA-AQLMN--GIQALW----I-.E-H--VKR-E--K---DH-----L--VKC-H--I--RWY-N-VS--V.E------------NS-E-Q--- 651
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM ---LT---A--A--E---Q----EQA-S----K-P-E-H-T-L-SQ--G-M-K--QKGPP-I---T-KTFA--S--YQS-AQLLN--GIQ-LWY---V-.T-H--VKR-E--K---D------V--VK-IS-----RWY-N-VP---PE-V----------DS-T-N--- 646
TAL.CM.00.266 L-EVQ-S----A---------A-ET--T--QEGEP-E--LT-LAE---G-M-K-GK..RL-----F-KQ-T--S-PYQ--IG-M---GK----F--QV-.V-RI-VV--E--Q----H--CS---TIVPIH-----R---N-VQ---E--D-Y------H--S-E----- 620
TAL.CM.01.8023 L-EVT------A------A--A-ET--S--KEGEP-E--LT-LAE---G-MVK-GK..RL-----F-KQ-T--S-PYQ--VG-M---GK-A--F--QV-.I-RV-VV--E--Q--S----CS-L-TIVPIH-----R---N-VS---E----Y------H--S-E----- 621
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -A-VQW--Q--V-FRQ-Q-----EQQ-A------S-R-T-T-LDD---G--FK--G..-V------TKSKNT---EFRV-AGM--RVCK-A-TF---L-.IMEV-VER-V--Q--SD---V--L--I--IS----I----N-V-D--PK-KVY-C---C--NS------F 631
VER.DE.x.AGM3 L-TVTW-----A-Y---K----TEQE-T--K-GRPIR-AV--LEG---S--FK--G..QV--V---TKQKNT---EFRV-AGL---LCK--L----EL-.VLE---ER-V--Q--AD---VS---D----S---------T-T----PKEDVY-----C--NSRE----- 628
VER.KE.x.9063 L-EVQW-----A-Y---K----TEQE-T--A-G-P-R-AV--LED---S--FK--G..-I--V----KQKNT---ELRT-AGL----CK-AL----EL-.I-E--VER-V--Q--AD---VS--------SV--------T-T----P-EDVY-----C--NS-E----- 628
VER.KE.x.AGM155 LD-VEW-P---A-YE--K----TEQE-T--A-E-P-R-AV--L-D---S--FK--G..-I--V--F-KQKAT---ELRV-AGV----GK-AL----QL-.T-E--VERD---Q--AD---VS-----D--SV----T---T-T----P-EDVY-----C--QS-E----- 631
VER.KE.x.TYO1_patent L-LVTW-P---A-Y---A----TEQE-T--K-GIPIR-AV--LEG---S--FK--G..QV--V---TKQKNT---ELRT-AGL----CK-AL----IL-.VLE---ER-V--Q--AD---VS-----D--S----L----T-T----PKEDVY-----C--NS-E----- 631
WRC.CI.97.97CI14 --EVEW----LE--EI-KQ----EQS-A--KGKDLIAEL-KTGPGQWAYTIREIGE.K-P--V---G-Q-HT-S-ELRSMAH-M---G--------RV-.--RI--E-DI-DS--SD---VS---DT-H-S--F-ARE--K-VL--LPEV--Y-I--S---DS-E----- 635
WRC.CI.98.98CI04 --EVTW----LE--EI-KS----EQM-A--TGKELVAEL-KTGSGQWAYSIREAGE.K-P--V---G-Q-HT---ELRS-AH-M---G---------V-.---I--E-DI-DS--SDH--VS---DT-H-S--Y-ARE--KIVL----EV--Y-I--S---DS-E----F 634
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 -AEVEW-M---A--EI--A----SQQ-S--GGGDLIAEV-KTGTGQWAYTIKEAGE.T-P--V--FT-I-HT---ELRT-AHCI---G--A------L-.--RI-VE-DI-DM--S----------V-H-S--F-KRE--T-VS---E-V-EM-I--S--K-S-E----- 626
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H1B.FR.83.HXB2 VTNRGRQKVVTLTDTTNQKTELQAIYLALQDSGLEVNIVTDSQYALGIIQAQPDQSESELVNQIIEQLIKKEKVYLAWVPAHKGIGGNEQVDKLVSAG.IR..KVLFLDGID.KAQDEHEK.YHSNWRAMASDFNLPPVVAKEIVASCDKCQLK.GEAMHGQVDCSPGIW 776
H1A1.UG.85.U455_U455A --D-------S--E--------H--H-------S--------------------R----I------K--E------S-------------------S-.--..---------.---ED---.--C-----------------------N-----.--------------- 775
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH -------R--S--------------H-----------------------------------S----------------------------------S-.--..---------.---E----.--------------------------------.--------------- 776
H1C.ET.86.ETH2220 --D-----I-S--E-----------Q-------S---------------L----K----I---------S--R---S-------------------S-.--..---------.---E----.---------NE--I----P-----C-------.---I----N------ 783
H1D.CD.84.84ZR085 --D-------PF-------------N----------------------------K------S----------------------------------S-.--..---------.---E----.--------------------------------.--------------- 776
H1F1.BE.93.VI850 --DK-K----S--E-----A-------------S--------------------K----I---------Q--R---S---------------------.V-..-I-------.---E----.--N-------------I---------------.--------------- 777
H1G.SE.93.SE6165_G6165 --DK-K--II---E-----A-----Q------RS--------------------R--A------------------S-------------------S-.--..---------.---E---R.--N-------------I---------------.--------------- 773
H1H.CF.90.056 --D--K----S--E----------------------------------------K-----------E---------S-------------------S-.V-..---------.---E---R.--N----V--------I---------------.--------------- 775
H1J.SE.93.SE9280_7887 --DK------------------H------R------------------------K-----------E---------S-------------------S-.--..---------.---ED---.--------------------------------.--------------- 774
H1K.CM.96.96CM_MP535 --D-------SI-E-----A-----C-------S--------------------K---D-------------RI--S---------------------.--..---------.---E----.--N-------------I---------------.---I----------- 776
H101_AE.TH.90.CM240 --D-------S--E--------H--H-------S--------------------R----V------E---------S-------------------S-.--..---------.---E---R.------T---------I------TN-------.--------------- 781
H102_AG.NG.x.IBNG --D-------S--E--------H--H-------S--------------------R-----------K----D----S-------------------N-.--..---------.---E---R.-----K----------I-------------M-.----------G---- 776
H1O.BE.87.ANT70 --EQ-K--IIK-DE-----A--M--L------KET------------V-SS--T----PI-Q----E-T---Q---T------------KI-----KD.--..R----E---.Q--ED---.-----K-L--E-G---------I---P--HI-.---I--------EV- 772
H1O.CM.91.MVP5180 --EQ-K-NIIK-EE-----A--M-VLI-----KEQ---------V----SS--T--D-PI-Q----E-T---R---T------------KI-----KD.--..R----E---.Q--ED---.-------L----G---I-----I---P--HI-.---T-----Y--E-- 772
H1O.CM.94.BCF06 --EQ-K---IK-EE-----A--M-VLI-----KEA---------V----S---T--D-PI-Q----E-T---Q---T------------KI-----QD.--..R----E---.Q--ED---.-------L----G---------I---P--HI-.---------Y--E-- 772
H1O.CM.96.96CMA102 --EQ-K--IIK-DE-----A--M-VL------KEK---------V----SS--T----PI-Q----E-T--XQ---T-----X--X---KI-----KD.--..R----E---.Q--ED---.-------L--E-G---I-----I-N-P-XHI-.------------EV- 774
H1O.FR.92.VAU I-EQ-K--IIK-DE-----A--M-VL------KEK---------V----SS--T--D-PI-Q----E-T-R-Q---T------------KI-----KD.--..R----E---.Q--ED---.-------L----G---------I---P--HIR.R-----------E-- 773
H1O.SN.99.99SE_MP1299 --EK----IIK-EE----RA--M-VL------KET----Q----V----SS--T----S--Q----E-T---Q---T------------KI-----KD.--..R----E---.Q--ED---.-------L----G---------I-N-PQ-HI-.---I--------EV- 772
H1O.US.99.99USTWLA --EQ-K--IIQ-EE-----A--M-XL------KER---------VX---SS--T--D-PI-Q----E-T-X-QX--TX-----------KI----XKD.--..R----E---.Q--ED---.----X--L----G---------I---P--HIR.E-P--X------E-- 775
H1O.US.x.I_2478B --EQ-K--IIK-EE-----A--M-VL------KEK---------T----SS--T----PI-Q----E-T-------T------------KI-----KD.--..R----E---.Q--ED---.-------L----G---------I---P--HI-.---V--------EV- 772
H1N.CM.02.DJO0131 --D--K----SIE------------L-------Q---------------HSH--K------S----E-----R---S-------------------S-.--..--------E.---ED-XR.---------------S----------------.---I----N----V- 781
H1N.CM.02.SJGddd --DK------SIA------A-----L-------Q-----------M---HS---K------S----E-----R---S-------------I-----S-.--..----X---E.----D--R.----------------I---------------.--------N----V- 778
H1N.CM.04.04CM_1131_03 --D-------SIK---------H--LM---E--Q-----------M---HS---K------S----E-----R---S-------------------S-.--..--------E.---E---R.-------------X--I---------------.--------N----V- 783
H1N.CM.06.U14296 --D-------SIX------A-----LMX--E-EK-----------M---H----K----V-S----E-----R--XS-------------------S-.--..---------.---ED--R.----------------I---------------.--------N----V- 783
H1N.CM.06.U14842 --DK------SIA------------LM------QD----------M---HS---K------S----E-----R---S-------------------S-.--..---------.X--ED---.-----K----------I---------------.--------N----V- 784
H1N.CM.95.YBF30 --D-------SIA------A-----LM---E--RD----------M---HS---K------S----E-----R---S-------------------S-.--..-I------E.---ED-DR.-----K----------I---------------.--------N----V- 783
H1P.CM.06.U14788 --D-----IIK-EX----XA--E-VL---KE--EQA--------V-X--S-T----D-PX-QK---EMT------XS-----------XXIX---XXD.--..R----E---.Q--ED---.-------L--X-G---I-----XNN-P--HV-.--------------- 773
H1P.FR.06.RBF168 --D-----IIK-EG-----A-XE-VL---KE--KQA--------V----S-T----D-P--QK---EMT-------S------------NI-----KD.--..R----E---.Q--ED---.-------L----G---I-----IN--P---V-.--------------- 772
CPZ.CD.06.BF1167 --D--KSR-IE--E----QA-----L---K-AKEK---------V---L-GT----D-P--EE--QE-MN--A---N------------E------KN.--..-----E---.Q--ED--R.F----KML-DEY----I-----I-Q-N--HR-.---I--------E-- 779
CPZ.CD.90.ANT --D---SR-KH-QK----QA-----LM--E--TGP------------VL-GT------P--EE--QK---R-QI--S-------------------Q-.--..Q----E---.---ED-D-.------SL-DEY----I-----I-Q----HV-.---R----------- 776
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 I-DK-K--IIS-EN----QA--G-L-------EQQ---------V-----S---H-----------E----D----S-------------------S-.--..---------.---E---R.-----K-L-GE-----I-------N-----V-.---L---------T- 775
CPZ.CM.05.LB715 --D--K--IIS--E-----A-----Q-------S----------------G---K----I------S--N--R---S------------E------S-.--..R--------.---E----.--N--K-------I--I---------------.--------------- 781
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 -I-N-K---IS-EE-----A--E-LRI------Q---V------V----NS--------I------E---------T-------------------S-.--..---------.---ED--R.---------DE-Q-----------T-------.---I----------- 779
CPZ.TZ.00.TAN1 ------YRSKD-EN----QA--W-VD---K---AQ---------VM-VL-GL----D-PI-E---QK-TQ-TAI---------------E------KN.--..-I------N.E--ED-D-.-----K-L-DEY----------I-Q-P--HI-.---I-----Y--E-- 772
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 --D---Y-TRE-EN----QA--W-VD---K---SQ---------VM-VL-GM----D-PI-EE--QK-MQ-NA----------------E------KN.--..-----E--T.E--ED-D-.-----K---DEY----I-----I-Q-S--HK-.---I--------EV- 771
CPZ.TZ.06.TAN5 ------YRTKE-EN----QA--W--D---K---AQ---------VM-VL-GL----D-PI-E---Q--TQ-AAI---------------E------KN.--..--------T.E--ED-D-.-----K-L-DEY----------I-Q-P--HI-.--S---------EV- 772
CPZ.TZ.09.UG38 --D---Y-AKE-EN----QA--W-VD---K---AQ---------VI--L-GL----D-PI-E---QK-TN-AA---------R------E------KN.--..R----E--N.E--ED-D-.-----K-L-DEY----------I-Q-P--HI-.---I--------EV- 767
CPZ.US.85.US_Marilyn --D-----II--EN-----A--T-V----K--ENT--V--G---V----HS---------------E------S-IS-------------I-----S-.--..---------.---ED-D-.-----T------------------------P-.---I----------- 778

p15 RNase H end p31 Integrase start
MAC.US.x.239 I-D--KD--KV-EQ----QA--E-FLM--T---PKA--IV----VM---TGC-TE---R-------EM---SEI-V------------QEI-H---Q-.--..Q----EK-E.P--E--D-.----VKELVFK-G--RI--RQ--DT----HQ-.---I---ANSDL-T- 787
H2A.DE.x.BEN --D--KD--KV-EQ----QA--EVFRM--A---PK---IV----VM--VAG--TE--NRI------EM----A--V------------QE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E----.---IIKELTHK-GI-LL--RQ--N--AQ--Q-.---I----NAEI-V- 800
H2A.PT.x.ALI I-D---D--KV-EQ----QA--E-FA--VT---PKA--IV----VM--VAG--TE--NRI------EM----AI-V------------QE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E----.----VKELSHK-G--NL--RQ--NT-AQ--Q-.---I----NAEL-T- 800
H2A.SN.86.ST_JSP4_27 I-D---D--RL-EQ----QA--E-FAM-VT---PKA--IV----VM--VAG--TE---KI------EM----AI-V------------QE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E----.----VKELSHK-G--KL--RQ--NT-TQ--Q-.---I----NAEL-T- 800
H2B.CI.x.EHO --D--KD--KP-EQ----QA--E-FA-------PQ---IV----VM--VA---TET--PI-RE---EM-----I-VG-------L---QE--H---Q-.--..QI---EK-E.P--E----.--N-VKELVHK-GI-QL--RQ--N------Q-.---I----NSEL-T- 800
H2B.GH.86.D205_ALT --D--KD--KV-EQ----QA--E-FA---T--EPQ---IV----VM---A---TET--PI-AK---EM----A--VG-------L---QE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E----.--G-VKELVHK-GI-QL---Q--N------Q-.---I----NADL-T- 799
H2G.CI.92.Abt96 --D--KD--XV-EQ----QX--E-FAM------PK---IX----VMX--AX--TET--P---K---EX----XL-VG-----------QE--X---Q-.--..Q----XK-E.P--E---X.F---VKELTHK-GI-QL---Q--N-YHS--Q-.---I----NAEL-T- 783
H2U.CI.07.07IC_TNP3 --D--KD--KV-EQ----QA--E-FLM------SQA---V----VM---AG--TET--P---K---EM-M--AL-XG-----------LE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E--D-.F---VKELVFK-GI-RL---Q--DT----HQ-.---I----NTEL-T- 783
H2U.FR.96.12034 --D--KDR-KP-EQ----QA--E-FAM--E---PK---------IM---AG--TET--P--SK---E--R--A--VG-----------QE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E----.----VKELQHK-GI-QL---Q--NT-HV--Q-.--------NTEV-T- 796
COL.CM.x.CGU1 INSK-EEE--N-HEGS--QA--TGVL---KHGPKRM-L----L------TG--YDQLPSSRGE--QAGMA--AIHV--C----------LI-QK-..-.V-..Q-MWI-K-E.A-EED-Q-.F---VQYLKEQ-G--T------WER-SE--N-.-Q-V---L-Y-Y-L- 754
COL.UG.10.BWC01 INSS-EEE-I--KEGS--QA--R-VLM--EHGPKRM-L----L--F--VTG--EE-N-P--E---QKGLE--AIHVS-C----------II--K-..-.V-..Q-MWMEK-E.E-ELD-Q-.----VQY-QEQ-GI-QL-----WER-PQ--NR.-QP---SL-Y-Y-V- 756
COL.UG.10.BWC07 -NSK-EEEIEV-HEGS--QA--KG-LM--KHGPKRM-L----L-----VSG--EETN-P--E---QEG----ALHV--C----------LI-QK-..-.V-..-AMWIEK-E.E-EED-S-.F---VQHLRETYG--AI-----WDR-SQ--NR.--PV--SL-Y-Y--- 756
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 ISE--K-S-KA-EN-----A--T-VLM--E---EK---------V-N-LTEH-TTT-H---EK--Q--Q--QE---Q-------L-----I-----K-.--..-I---ERVE.E--ED-D-.-----KQLREE----TL---Q-INQ-P---IH.--PK----NADL--- 784
DEB.CM.99.CM40 --EW-K-S-KC-EN-----A--E--L---EEGPSKM-------------LEH-SET-HKI-EKV-QA-QG--QI--------------D-------K-.--..RI---ERVE.E--ED---.--G--KQLRDEYQ--TLI--Q-ITQ-P---TR.--PT-----A-M--- 781
DEB.CM.99.CM5 ISEW-K-G-KS-EN-----A--E--L---EEGPSKM------------LLEH-TET-H-I-EK--QA-QE--Q---N-----------D-------R-.--..RI---ERVE.E--ED---.--G--KQLRDE-Q--TLI--Q-I-Q-P---I-.--P------A-M-V- 781
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 -ATN-K------EE-----A--IGVLM-----PNK--------------AGT-TT--HQI-E---QAMQG--EI-IT-----------TEI-----K-.--..QI---EQ-P.Q--E--D-.-----KEIRDKYG--TM-----INV-P---TH.--PIR----A-L-T- 803
DRL.x.x.FAO --S--KE--IAIEE-----A-----L---K---PK----------M---SSS-EI-DNPI-------M-S--A---N------------EE-----R-.--..Q-----NME.---E--DL.--N---SL-QE-G--GI-------Q-P---IH.--PI-----A---T- 790
GOR.CM.04.SIVgorCP684con --D-----IRK-EG-----A--E-VL---EE--KN---------V----A-S----D-P--QK---EMTT-------------------EI-----KD.--..R----E---.Q--ED---.-------L----X---------IN--P--HV-.---R----------- 768
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 --DK----IRK-EG-----A--E-VL---EE--KN---------V----A-S----D-P--QK---EMTT-------------------EI-----KD.--..R----E---.Q--ED---.------TL----G---------IN--P--HV-.---R----------- 768
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 LSE--KSRIRE-EN----QA--T-VKM--E---EN---------VMN-LT-C-QE-N-P--E---QA-M--RQ---Q-----------TEI-----K-.--..QI----R-E.E---D-A-.--N---S-VQE-G--NI-------A-P---IR.--PK-----A-IET- 798
GSN.CM.99.CN166 ---T-KHRAIE-EE----QA--H-VL---KEGPPKM-L------VM--L-S--EV-T-A--E---QE-L---AI--S-----------TE------K-.--..Q----EN-E.P-VED---.-----KYLRDQYKI-ALL-----NK-S---VH.--PK----NAEL-M- 787
GSN.CM.99.CN71 ---T-KYRAIE-EG----QA----VL---KEGPPRM-L------VM--L-S--EV-T-P--E---QE-LG--A---S-----------TE------R-.--..Q---MEN-E.P-VED---.-----KYLRDQYKI-ALL-----NK-S---IH.--PK----NAEL--- 780
LST.CD.88.SIVlhoest485 --QS-KE--KE-------QA--E-VL---K--KSR---------VMKVLSQR-TET-HPV-K----ECK--DQ---G-----------QE--H---K-.--QIQ----EK-E.P--E--S-.F-N-AKDLEEK-H---M---Q--N--N---T-.---IT----T----- 795
LST.CD.88.SIVlhoest524 I-QS-KE-IKE-Q-----QA--E-VL------KST---------VMKVLSQR-TET-HPI-KN--KE-Q--DA---G-----------QEI-Q--IK-.--TKQ-M--EK-E.P-VE--G-.F-N-AKDLEEKYGI--M---Q--NE-A---Q-.---IT----V-V--- 796
LST.KE.x.lho7 I-QS-KE--KE-------QA--E-VLM-----NSK---------VMK-LSQR-TET-HPI-KD----CKQ-DQ---G-----------QE--H---K-.--QKQ-M--EK-E.P-VE--S-.F-N-AKDLEEK-----M---Q--ND-AN--K-.---IT----V-V--- 795
MAC.US.x.EMBL_3 I-D--KDI-KV-.T----QA--E---HGIE---PKR--IVEL-VCY-NNNRF-TE---R-------EM--.VR--V-----LE-----QEIGP---Q-.F-..Q----EK-E.P--E--D-.----VKELVFK-G--RI--RQ--DT----HQ-.---I----NSDL-T- 781
MND-1.GA.x.MNDGB1 I-D--F-R-EEYLN----Q---H-VK---E---SY---------VV--LASR-TETDHPI-KE---LMKG---I--S-L-----------I-----S-.--..-----QN-E.P--E----.----EAQLREK-H--AL---Q--Q--S--CHH.--PIK--T-A-L-V- 785
MND-2.CM.98.CM16 --A-NKSR-IA-EN-----A--E--KM------PK----------M--LS-A----DNPI-RE---LM-H--A-----------------------R-.V-..Q----E---.---E--D-.--N----L-Q--CI-NI-------Q-P---T-.--PI-----T---T- 788
MND-2.GA.x.M14 Y-A--KS--IA-EN-----A--E--L---K---PRA------------LS-T--R-DNPI-RE--N-M-A--A-----------------I-----K-.--..Q----E---.---E--D-.--N---SLSQE-SI--I-------Q-P---V-.--PI-----AA--T- 789
MND-2.x.x.5440 Y-S--KS---A-EE-----A--T--KM------PR-------------LS-A----DNPI-RE---LM-G--EI--S-------------I-----K-.--..Q----E---.---E--D-.--N----LSQ------I-------Q-P---T-.--PV----NAD--T- 789
MNE.US.x.MNE027 I-D--KD--RV-EQ----QA--E-FLM--T---PKA--IV----VM---TGC-TE---R-------EM---TEI-V------------QEI-H---Q-.--..Q----EK-E.P--E--D-.----VKELVFK-G--RL---Q--DT----HQ-.---I----NSDL-T- 783
MON.CM.99.L1_99CML1 ---F-AR-A---EQ-----A--E-VL---R-GPPQM--I-----V---LASC-EI---PI-EA--QE-L--DQ-F-S------------E--R--GQ-.--..Q---MENLE.P-RED---.-----KYLRDTYHI-TLL-----NH-H---NH.--PKS---NAEV-V- 783
MON.NG.x.NG1 --ST-QR--IP-EQ-----A--E-VL----NGPASM--------VM--LASK-EV---PI-EK--Q--LG-KQ---S------------EX----XQ-.--..Q---MEN-E.X-RED---.-----KYLRDTYGI-TLL-----NH-P--HTQ.--PK----XSDI--- 786
MUS-1.CM.01.CM1239 ---T-KE---S-EN-----A--E-VL---KEGPPSM--------V---VAS--QE-T-P--EE--Q--LT--A---S------------D------H-.--..Q---MEQ-E.P-KED---.-----KYLRDKY-I-ALL-----NL-P---TH.--PKT---NAEL-V- 777
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 ---T-KE--IS-ES-----A--E-VL---KEGPPRM-L------V---VAS--QE-T-P--E---QE-LS--AI--S------------E-----NS-.--..Q---MEQ-E.P-KED---.-----KYLRDKYQI-ALL-----NH-P---TH.--PKT---NAEI-V- 777
MUS-2.CM.01.CM1246 --D--QERAIN-EN----QA-----L---M-GPP-M-L-----------T-A-EV---P--E---Q-MLS-NAIFISR-----------E--H---R-.--..Q---MEN--.P-VED---.-----KYLRDKY-I-TIL-----NK-SA--TH.--PK----NADL-V- 782
MUS-2.CM.01.CM2500 --D--QE-AID-EN-----A-----LM--T-GPPKM-------------T-A-ET---P--EK--Q--LT--AI--S-----------QE--H---K-.--..Q---MEN-E.P-IED-D-.-----KYLRDKY-I-TLL-----NR-SA--TH.--PK----NADI-V- 781
OLC.CI.97.97CI12 -SSG-KH-I-HIQESS---A-IR--IE--R--KS--------L--M--VLEK-EV--EP-IQEL-KE-E---RI-IG-------L---QE--Q---K-.--TKQ-M--AD-E.P--ES-N-.--Q-AQSLQQE-QI-LI---R--DE-EE-KG-.-VPR--I-AVGVYR- 777
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 I-D--KE--KE-E------A--E-VL---K---KR---------VF--LAGS--T---P--Q-------G--E---S------------E------R-.--..Q-------E.---E--D-.---------E--RI-Q--------Q-P---V-.---V---T-A---T- 789
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 I-D---E--KE-E------A--E-VL---K---KK---------VF--LAGS--T-D-P--Q-------G--E---S------------E------K-.--..Q-------E.---E----.--N------E--QI-Q--------Q-P---V-.---------A--KT- 795
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 -----KE--KE-EE-----A--E-VL---K---PK---------VY--LE----T-D-G--TE--N-M-G--A---S------------E------K-.--..Q-------E.---E----.--N----L-E--QI-QI-------Q-P---V-.---I-----A---T- 789
RCM.NG.x.NG411 --D--KE--KE-EN-----A--G-VL---K---KR-------RHVF--LAGS--T---P--Q-----M-G--E---S-------------------Q-.--..Q-------G.---E----.---------EE-QI-QI-------Q-P---V-.---V-----A---T- 794
SAB.SN.x.SAB1 L-D--D----A-EN-----A--E--L---R---SK---I------M---AGE-TE-DNNI-Q----E-----A--I--------V----EI-----Q-.--..Q-----R-E.E--E--D-.--A---S-QQE-G--AI-------A-P---I-.--SV-----A---V- 808
SMM.CI.79.SIVsmCI2 --D---E--KP-EQ----RA--E--AP--R-A-PKA-V------VM--VAGH-TETD-P---E---E-----AI-VG-------L---QE--H---Q-.--..Q----EQ-E.P--E----.----VKQLVHK-GI-QL---Q--NT-TQ--Q-.---I----NAEL-T- 792
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 I-----D--KA-EQ-----A--E-FLM-M----P-A--IV----VM--VAG--TE--NN-------EM---TAI-V-*----------RE--H---QR.--..Q--#-EK-E.P--E----.----IKELVFKYGI-RL---Q--DT----HQ-.---I----NAEL-T- 777
SMM.SL.92.SIVsmSL92A --D--KD--KV-EQ----QA--E-FAM--A---PKA--------V---VLG--TE---PI--E--NHMML--EL-V--------L---QE--H---Q-.--..Q----EN-E.P--E--D-.----IKELVYK-GI-#L---Q--NT-----Q-.---I----NADI-T- 782
SMM.SL.92.SL92B --D--KE--LP-EQA---QA----LL---K--PSK--V------V-N--TG--SE-D-DI-A------VQ--A--IG-----------NE--R---Q-.--..Q----ES-E.P--ED-D-.----VKEL-QKY-I-QL---Q--NA-N---Q-.---I---TNAEV-T- 780
STM.US.89.STM_37_16 I-D--KN--KA-EQ----QA--E-FAM--A---PKA---V----VM---TG--TE---K-------EM----AI-V------------QE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E----.----VKELVFK-GI-RL---Q--DT----HQ-.---I----NAEL-T- 783
SUN.GA.98.L14 I-QG--SR-KK-EN----QA--E--KM--E--RSS-----------RLLSKR-TETD----KE-V-LIRQ-DQ---G-----------QEI-Q---Q-.--KRQ-M-IEK-E.P-VE--G-.F-N-AASLQEM-DI-L----Q--NE-AQ--Q-.---IT----A-V--- 795
SYK.KE.x.KE51 I-D--K-TLKR-EN-----A--E-VLM------P--------------LMNC-TS--HPV-E--MQKAME---I-IT-----------QE--Q---K-.--..-I----N-P.---E----.--T-VEYIRQE-H--RQ---A--EM-P---IR.--PK-----TDL-T- 815
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -ASD-T-R-QY-EQ----QA--EGLLM-----KDK----V----SY--LMTC-TNT-HPI-E---QEA----AI-VT------------A------K-.--..-I---ER-P.Q--ED--R.----MEYLRQE-H--RQ---A-IQQ-P---NR.--PK-----VDIYN- 810
TAL.CM.00.266 --AT-KEH-IK-EK-----A--E-VL---K---PK---------VY--LAGS-TETDNKIIED--QL-LS--A-----L-----------------Q-.--..-I--VEQ-P.E--E---R.--N---DLKAR-K--TI---A-IEA-P---VQ.--PKT--NNAAV-T- 784
TAL.CM.01.8023 --TS-KEH--G-SN-----A--E-VL---KH--PK---------VY--LVGN-TETDNKI-ED--Q--LG--A---T-L-----------------Q-.--..RI--VEQ-P.E--E---R.--N--KDLKAR-K--TI---A-IEA-P---VQ.--PKT--TNAAV-T- 785
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 L--T-ESQ-IE-E-----QA----VL---KH-KSK---------VM--LT---T--D-V-------EM-N-DAI--T-----------QEI-----Q-.--..Q-----RME.E--ES-D-.--T--QFIRDA-GI-AL-------A-P---IR.--PI-----A-V-V- 795
VER.DE.x.AGM3 I-QY-K-R-EK-EN----QA--M--KM--E---PN----------M--LT---T--D-P-IE---ALMVQ-HQI--Q----D-------EI-----Q-.M-..-I---EK-E.E--E---R.--N---NL-DTYG--QI-------M-P---I-.--PV-----A---V- 792
VER.KE.x.9063 I-QY-K-R-EK-EQ----QA--V--KM--E---EK----------M--LT---T--D-P--E---ALMV--RAI--Q------------EI-----Q-.--..R---IGR-E.E--E--DR.-----KNL-DT-G--QI-------M-PNAKI-.--PI-----A---V- 792
VER.KE.x.AGM155 I-QQ-K-R-QQ-EN----QA--T--KM--E---PK----------M--LT---T--D-P--E---A-MVQ--AI--Q------------EI-----K-.V-..RI--IGR-E.E--E--DR.------NL-DT-G--QI-------M-P---V-.--PI-----A---V- 795
VER.KE.x.TYO1_patent ISQY-K-R-E--EN----QA--T--KM--E---PN----------M--LT---T--D-P--E---ALM-Q-QQI--Q------------EI-----K-.--..R----EK-E.E--E---R.--N--KNL-DTYG--QI-------M-P---I-.--PV-----A---T- 795
WRC.CI.97.97CI14 .WTKSKE---SVQN----Q---I-LK---E-G-QKM--I-----VM--VKDH-TM---P--QE---L-KG--EI-ID-----------TEI-R-----.--S.-IM--EN-T.P-IES-T-.--QG-K-LQEE-H--QLI--R-IEE-ST--G-G-AP---M--YEV-T- 800
WRC.CI.98.98CI04 .WTNSKE--IN-YN----QA--A-LK---E-G-SKI--I-----VM--VKDH-TI---A--QE--DL-KQ--EI-IE-----------TEI-------.--S.--M--EN-T.P-IES-T-.--QG-K-LQEE-HI-QLI--R--EE-ST--G-G-APL--M--YEV-T- 799
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 .WTKT-N-IQKI-N----Q---I-LRM--E--SDK---I-----V----KDH-T----P-MQE--DL-KG--EI-IT-----------TEI-A-----.--S.R-M--EN-T.P-IES-T-.--QG-G-LEEE-H--TIL--R--EE-AT--G-G-HPI--M--YEI-T- 791
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H1B.FR.83.HXB2 QLDCTHLEGKVILVAVHVASGYIEAEVIPAETGQETAYFLLKLAGRWPVKTI.HTDNGSNFTGATVRAACWWAGIKQEFGIPYNPQSQGVVESMNKELKKIIGQVRDQAEHLKTAVQMAVFIHNFKRKGGIGGYSAGERIVDIIATDIQTKELQKQI.TKIQNFRVYYRD 944
H1A1.UG.85.U455_U455A ---------------------------------------I----------V-.---------S-A-K-V----N-Q------------------------------E---------------------------------I----------------.S----------- 943
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH ----------I----------------------------I------------.---------ST--K-----------------------I-------------------------------------------------I---------QQ-----.------------ 944
H1C.ET.86.ETH2220 ----------I--------------------------------------RV-.---------SNA-K--------Q------------------------------E--------------------R------------I----S--------N--.L----------- 951
H1D.CD.84.84ZR085 -----------------------------------A--------------VV.---------S---K-------------------------------------------------------------------------I----S----R------.------------ 944
H1F1.BE.93.VI850 --------------------E------------------I----------I-.---------S-A-K-S------Q-----------------I----------------------------------------------I---S-----R------.------------ 945
H1G.SE.93.SE6165_G6165 ----------I-I--------------------------I---------TV-.---------S-A-K------N-T----------------------------------------------------------------I----S-----------.------------ 941
H1H.CF.90.056 ---------Q-----------------------K----------S-----V-.---------S-A-K------D-Q----------------------------------------------------------------I----------------.SN--K------- 943
H1J.SE.93.SE9280_7887 -----------------------------------A-F-I----------V-.---------SGA-K------D--------------------------------E---------------------------------I---------R------.------------ 942
H1K.CM.96.96CM_MP535 ----------I----------------------------I----------V-.-----T---STV-K-------V----------------------------------------------------------------------------------.LN--K------- 944
H101_AE.TH.90.CM240 --------------------------------------------------V-.---------S-A-K------NVQ------------------------------E---------------------------------I----------------.------------ 949
H102_AG.NG.x.IBNG ----------I----------------------------I----------V-.---------S-A-K------NVT----------------------------------------------------------------I----S-----------.I----------- 944
H1O.BE.87.ANT70 -I----M---I-I--------F----------------------A-----V-.-----P---ST-MK------N-QH---------------A------S--Q---------R--------V------------T-----I--L-SQ---T------.L-XHK------- 940
H1O.CM.91.MVP5180 -M--------I-I-------DF----------------------A-----V-.-----P---S-AMK-----T--QH---------------A------S--Q------------------V------------T----LI--L-SQ---T------.L--N-------- 940
H1O.CM.94.BCF06 -M--------I-I--------F----------------------A-----I-.-----P---S-AMK-----T--QH---------------A------S--Q------------------V------------T----LI--L-SQ---T------.L-----Q----- 940
H1O.CM.96.96CMA102 -M----A-----I--------F-------------A--------A---I-IL.-----P---S--MK------N--H---------------A------S--Q---------R---------------------T----LI--L-SQ---T------.L----------- 942
H1O.FR.92.VAU -M--------I-I--------F----------------------A---I-IL.-----P---S-AMK------N-QH---------------------ES-MQ------------------V------------T----LI--L-SQ---T------.L----------- 941
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -M--------I-I--------F----------------------A-----V-.-----P---S-AMK------N--H---------------A------S--Q------------------V--Y---------T-----I--L-SQ---T------.F---K-Q----- 940
H1O.US.99.99USTWLA -M--------I-I--------F----------------------A-----I-.----RP---S--MK-----T--QH--X--------X---A------S--Q------------------V------------T----LI--L-SQ---T------.L----------- 943
H1O.US.x.I_2478B -I----V-----I--------F----------------------A-----I-.-----P---S--MK-----TN-QH---------------A------S--Q---------R--------V------------T-----I--L-SH---T------.L----------- 940
H1N.CM.02.DJO0131 ----------I-----------L----------------I----------V-.-----P---S---K------N-T----------------------------I---------------------------E-T-----I---------TK--T--.L----------- 949
H1N.CM.02.SJGddd ----------I-----------L----------------I----------V-.-----P---S---K------N-Q-------------A----------------------R---------------------T-----I---------TK--T--.LQV--------- 946
H1N.CM.04.04CM_1131_03 ----------I-----------L----------------I----------V-.-----P---S---K------S---------------A--------------I-----------------------------T-----I---------TK--T--.L-V--------- 951
H1N.CM.06.U14296 ----------I-----------L------------A---I----------V-.-----X---S---K------N---------------X--------------I-----------------------------T-----I----------N--T--.L-V--------- 951
H1N.CM.06.U14842 ----------I---X-------L----------------I----A-----V-.---------S---K----------------------A--------------I-----------------------------T-----I-------------T--.L-V------F-- 952
H1N.CM.95.YBF30 ----------I-----------L----------------I----------V-.---------S---K------N---------------A--------------I-----------------------------T-----I---------TN--T--.L-V--------- 951
H1P.CM.06.U14788 ------MX--I------X---FM------V-----A---V----S-----V-.-----P---S-A-K-----LN-TH-------------------------H------------------V------------T--D--I--L--X---T------.L-----Q----- 941
H1P.FR.06.RBF168 ------T---I----------FL----------------V----A-----V-.-----P---S-A-K-----LN-TH-------------------------L------------------V------------T--D--I--M--Q---T------.L----------- 940
CPZ.CD.06.BF1167 ------I----V---------F-----LSS---K---F-I----------K-.-----A---S-A-K------N-Q--------------------Q--I-VD-I-E-----R---A---Y-------------TP-D--L--LT------------.F-L--------- 947
CPZ.CD.90.ANT -V----------I-----S--F-----MAD---KS---------S-------.-----A---S-A-K------N-Q--------------------Q--Q----I-----Q-----V---H-------------TP-Q--L--L------TQ--N--.L---Q---H--- 944
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -M--------I-I----I---------------------I----S-----VL.-----T---SNA-K------N---K------------------------E------------------S------------T-----I----------------.L---K------- 943
CPZ.CM.05.LB715 ----------I----------------------------I----------V-.---------SNA-K------Q-Q----------------------------------------------------------------I---------T------.L-V-K------- 949
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 ----------I-----------L----------------I----------K-.-----T---S-A-K-------------------------------------------------------------------T-------ML---L--Q------.L---K------- 947
CPZ.TZ.00.TAN1 -I----------I--------F-------E---R-----I----------K-.-----P---STA-K------Q-QH-------------------Q--Q--E-------Q-R---I---Y-----------E-T----LL--LT-N----Q-----.L-V--------- 940
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 ------------I--------F-------E---K-----I----------R-.-----P---STA-K------Q-QH-------------------Q--Q--E-I-----Q-----V---Y-----------E-T----LL--LT-N---QQ-----.L-V--------- 939
CPZ.TZ.06.TAN5 -I----------I--------F-------E---K-----I----------R-.-----P---S-A-K------Q-QH-------------------Q--Q--E-I-E---------I---Y-----------E-T----LL--LT-N---QQ-----.L-V--------- 940
CPZ.TZ.09.UG38 ----------I-I--------F-------E---K-----I----------K-.-----P---STA-K------Q-QH-------------------Q--Q--Q---E---Q-----V---Y-----------E-T----LL-LLT-N----Q-----.L----------- 935
CPZ.US.85.US_Marilyn ----------I-I---------L----------------I----------V-.---------SS-----------Q----------------------------I-----------------------------T-----I----SEL--DL-----.L-V--------- 946
MAC.US.x.239 -M--------I-I--------F-------Q---RQ--L----------ITHL.-----A--ASQE-KMVA-----EHT--V-----------A--HH--NQ-DRI-E--NSVE-I-L---HCM----R----DMTPA--LINM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK-------E 955
H2A.DE.x.BEN -M-Y------I-I--------F-------Q-S-RQ--L------S---ITHL.-----P---SQE-KMVA--V--E-S--V-----------A--HH--NQ-SRI-E--NTIE-I-L---HCM----R----DMTPA--LINM-T-EQEIQF--RKN.SNFK--Q----E 968
H2A.PT.x.ALI -M----------II-------F-------Q-S-RQ--L------S---ITHL.---S-V---SQE-KMVA--V--E-S--V-----------A--HH--NQ-SRI-E--NTVE-I-L---HCM----R----DMTPA--LINM-S-EQEIQF--TKN.L-FK--P----E 968
H2A.SN.86.ST_JSP4_27 -M--------I-I--------F-------Q-S-RQ--L------S---ITHL.-----A---SQE-KMVA--I--E-S--V-----------A--HH--NQ-SRI-E--NTVE-I-L---HCM----R----DMTPA--LINMVTAEQEIQF--AKN.S-L------F-E 968
H2B.CI.x.EHO -M----------I--------F-------Q---RQ--L------S---ITHL.-----A---SQD-KM-A--I--E-T--V----E------A--HH--NQ-DRI----VSIE-V-L--THCM----R----DMTPA----NM-T-EQEIQF--TKN.L-F--------E 968
H2B.GH.86.D205_ALT -M--------I-I--------F-------Q---RQ--L------S---ITHL.-----A---SPS-KMVA--V--E-T--V-----------A--HH--NQ-DRL----VSIE-V-L--THCM----R----DMTPA--L-NM-T-EQEIQFF-AKN.L-F---Q----E 967
H2G.CI.92.Abt96 -M----------I--------FV------Q---RQ--L----------ITHL.-----A---SQE-KMVA--V--E-A--V--------------HH---Q-DKI----NSIE-I-L---HCM----R----DMTPA---INM-T-EQEIQFQ-TKN.S-FK-------E 951
H2U.CI.07.07IC_TNP3 -M----------I--------F-------Q---RQ--L------T---ISHL.-----A---SQK-KMVA--V--E-S--V--X--------A--HH--NQ-DRI----NSME-I-L--THCM----R----DMTPA--LINM-T-EQEIQFQ-TKN.S-FK-------E 951
H2U.FR.96.12034 -M---------VI--------F-------Q---RQ--L----------ITHL.-----A---SQE-KMVA--V--EHT--V-----------A--HH--NQ-ERI-E--NTME-I-L--AHCM----R----DMTPA---INM-S-EQEIQF--SKN.S-FK-------E 964
COL.CM.x.CGU1 ------E-----------CTLFCW-TILKR---E--GRA-I---SQ-E-RQV.-----P--VSQHFK--V--L--AHTT-H-----------QR--DV-RK-KKMK----T-ESK-A---YAL-------L--K-PW--Q-ERAIIELD-QN-T-LQNQ-FK--KA-WKE 923
COL.UG.10.BWC01 -M----E-----------CTLFCW-TILKR-S-E--GRA-I---SQ-E--QV.-----P---SQAF---V--L---HTT----------I--QR--MI-EG-KKMEE---T-ESK-A---YAL-------L--K-PW--Q-ERAIIELE-QNITQIQNK-F---K--WKE 925
COL.UG.10.BWC07 -M----E--AI-------CTLFCQ-FMLKR--AE---RG-I---SM-E--QV.-----T----QAFK--V--L--THTT-T--------I--QR--M--ET-RKMK----T-ESR-A---YAL-------L--K-PW--Q-ERAIIELD-QNITQIQNK-FK--K--WKE 925
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 -M----------I--------FT-TQ-LKE---KQ--L---Q-GA---IQQV.-----P--ISQAFA-----L--EHTT-V-----------NK-RQ--DT-T---ED-QR-E---A--TH-L----R----DMTPS----NM-N-ELEI-Y--QK-.S-FSG-K----E 952
DEB.CM.99.CM40 -M------N-I-I-----------TKIL-----K---L---Q-GA----TQ-.-----P--ISQP-K-----L--EHTT-V------------K-RI--DT-K-I--D--R-E---A--TY-I----R----DM-PI--L-NM-T-E-E--T--QK-.S-LLG-K----E 949
DEB.CM.99.CM5 -I------N---I--------FM-TK-LS----K---L---Q-GA---I-Q-.-----P--ISQP-K-----L--DHTT-V------------K-RV--ET-K-I-ED--R-E---A--T--I----R----DMA-I--L-NM-T--LE-QT--QK-.S-LLGYK----E 949
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 -M------N---I---NA----L-TKIL-----K---L---QI-A---ITKL.-----P--ISQAMQ------N--HTT-V--------I--NK--Q--EV-AL--ED--R-E--LA--TL-L----R--L-DMT-A--YINMLN-HLEIQHTKQ...P-FS--K----E 969
DRL.x.x.FAO -M--------I-I--------H-----------EK--------------SHL.-----P---SEK-ATV----K-EHTT-V--------------NQ-------I-----K-E-------L-----------E---A--------S-LL-SK--QN-.L----------E 958
GOR.CM.04.SIVgorCP684con ----------I----------F----------------------A-----V-.-----P---S---K-----LNVTH-------------------------Q------------------V------------T--D--I-ML--Q---T------.L----------- 936
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 ----------I----------F----------------------A-----I-.-----P---S---K-----LNVTH-------------------------Q------------------V------------T--D--I-ML--Q---T------.L----------- 936
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 -M----------I--------F-------R---K---H-----LA-----HL.-----P---SQN-A-V---GN-EHTT----------S-----RQ--E--S-I--DC-R-E------TH------------I-SA--L-NMLT-QLELNT--N--.Q--L--K----E 966
GSN.CM.99.CN166 -M--------------------VW-RI--Q---RQ--LK--E--AT---THL.-----P--VSKELE------D-QHTT-V-----------N---Q--ET-TKI-EEVTY-E---AQ-CY-----------DMCPT----NM-H-ELE-QH-NT-N.S-F-K------Q 955
GSN.CM.99.CN71 -M--------------------VW-RI--Q---RQ--LK--E--AT---THL.-----P--ISKELE------N-QHST-V-----------N---Q--ET-QKI--EVTY-E---AQ-CY-----------DMCPT--L-NM-H-ELE-QH-NT-S.S-F-K------Q 948
LST.CD.88.SIVlhoest485 -I----M--Q--IN-I---C-FMV-----D---KT--N-----CS----QQV.-----P--VSKE-Q-VT--L--EHST-------------AK--V--Q--ER--ED-QQ-----L---H-----QR--L--L-PA--FINM-NA-LE-QY---LN.S--LK-K----Q 963
LST.CD.88.SIVlhoest524 ---------QI-MN---M---FMV-----D---KT--N-----CS-----Q-.-----P--VSKD-Q-VT--LS-EHTT-------------AK--V--Q--ER--ED-QQ-----L---H-----QR--L--L-PA--YINM-NA-LE-QYI--LN.S--LK-K----Q 964
LST.KE.x.lho7 ---------Q--IN-------FMV-----D---KT-SH-----CS-----Q-.-----P--VSKE-Q-VT--I--EHTT-------------AK--V--S--ER--ED-QQ-----L---H-----QR--L--LTPA--FINM-NAELE-QY---LN.S--LK-K----Q 963
MAC.US.x.EMBL_3 -M--------IVI--------F-------Q---RQHY.----------YLH-YTHS--A--ASQE-KMVT-----EAHLWV-----------A--HH--NQ-DRI-E--NSVE-I-L---HCM----R----DMTPA--LINM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK-------E 949
MND-1.GA.x.MNDGB1 -I------NQI-I--------FMK----T----KK--E------AQ--ISKL.-----P---SQE-ETM---L--EHT--------------NK--Y--EL-EKI-EDCKE-----A--T------QR--L--MT------NM-N-ELEYQYQ-N--.S-NL--K--F-E 953
MND-2.CM.98.CM16 -M----M-----IA------R-L------T---K---H------------HL.-----P---SEK-ATV----Q-EHTT-----------I-AK-HH--Q----------K-E-------L-----------E--P-----------LL-TK--HN-.Q----------E 956
MND-2.GA.x.M14 -M----------I---------L----------K---H------------HL.-----P--VSEK-ATV----Q-EHTT-------------AK-HH--V--E-------R-E-------L-----------E--P--------T---L-TK--QN-.S----------E 957
MND-2.x.x.5440 -M--------I-I---------L----------K---H------------HL.-----P--VSEK-ATV----Q-EHTT-V-----------AK-HH-----E-------R-E-------L-----------E--P--------T---L-TK-RQN-.S-----Q----E 957
MNE.US.x.MNE027 -M--------I-I--------F-------Q---RQ--L------S---ITHL.-----A---SQE-KMVA-----EHT--V-----------A--HH--NQ-DRI-E--NSME-I-L---HCM----R----DMTPA--LLNM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK-------E 951
MON.CM.99.L1_99CML1 -M-------SI-----------VW-KIL-R---KC-GIA--E--AM---TQ-.-----P---SQEFE--A---N-HHTT-V-----------N--RQ--ET-KKI--EV-Y-P--LAQ-L--L---------DMAPVD-FINM-H-ELELQTSNN--.--FSK----F-T 951
MON.NG.x.NG1 -M----Y--SI-----------VW-KIL-R---K--GIA--E--AT--IHHV.-----P---SQEFAX-A---N-EHST-V-----------N---QI-TTL-KI--EVQF-S--LAQTLY-L----X----DI-PI--L-NM-H--LELQHSNN--.--FSK----F-T 954
MUS-1.CM.01.CM1239 -M--------I-----------TW-KIL-R---RQ--LG--E--AL---TQ-.-----A--ISEEFG------S-DHTT-V-----------NK--Q--ET-QKI-EEVTY-E---AQ----M---K-----DLA-A---INMLH-ELELQH--S-K.S-F--------T 945
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 -M--------I-----------MW-KIL-R---RQ--LG--E--SL--ATQ-.-----A--IS-EFE------S-EHTT-V-----------NK--Q--EA-HKI-EEVTY-E---AQ----L---K---V-DL-NA---INMLH-ELELQH--Q-K.Y-F--------T 945
MUS-2.CM.01.CM1246 -M------------------SF-W-RI-SQ---RL--LE-SN--AT--ISQ-.-P---T---SKEFQ-VA---N-QHTT-V-----------NA--Q--ET-HK--EEVTY-E---AQ----L-N-------DMTPT--L-NMLY-ELEIQQ--NHN.--FSK------R 950
MUS-2.CM.01.CM2500 -M--------I----------F-W-RI-SQ-N-RL--LE--N--AT--ITQ-.-----T---SKEFQ-VA-----EHST-V-----------NA--Q--ET-NK--EEVQY-E---AQ----L-N-------DMTPT--L-NMLY-E-E-QQI-NTK...FSK------R 947
OLC.CI.97.97CI12 -I----------CL-A-TG--FLYG-ILR--D-EN-VK-V-R--SQ----I-.-----T--VNQKMQ-V---L--EH-T---W------II-AK-RV--E-L-RI-E--T--E--LA--I------N---Q--GTVA-EL-NQ-Y--T.QI-YTQNK.F-KFSGYRV-YK 944
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 -M----------I--------------------K----------A-----HL.-----A---S-A-Q-V----Q-EHT--V--------------HQ--T----I-----K-E-------L-------------------I----SEL--NK--N--.S--------F-E 957
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 -M----------I--------------L-----K---H------A-----HL.-----A---SSA-Q-V----Q-EHT--V--------------HQ--T--T-I-----KIE-------L-------------------I----S-L--TK--N--.S--------F-E 963
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 -M--------I-I--------------------K---H------A----RKL.-----A---S-A-Q-V----Q-EHA--V---------------Q--I--E---E---K-E-------LV------------------I------LA-NK--N--.S----------E 957
RCM.NG.x.NG411 -M--------I-I--------------------K---H------A-----HL.-----T---S-A-Q-D----Q-EHT--V--------------HQ--I----I-----K-E-------L-------------------I----S-L--TK--N--.S--------F-E 962
SAB.SN.x.SAB1 -M--------I-I--------F-------Q---KA--H------S---ITQL.-----T---SQQ-A-I---GK-EHT--V---------------Q--E----I--D--R-E---I---H---------------A--LIN--H-ELE--T--QK-.S----------E 976
SMM.CI.79.SIVsmCI2 -M----------I--------F-------Q---RQ--L------S---ITHL.-----A---SQE-KMVA--V--E-T--V--------------HH--NQ-DRI-E--NSIE-I-L--CHCM----R----DMTPA----NM-S-EQEIQF--TKN.S-FK-------E 960
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 -I--------I-I--------F-------Q---RQ--L-----VS---ITHL.-----A---SQE-KMVA---N-E-T-RV-----------A--HH--TQ-DKIKE--NSIE-I-L--THCM----R----DMTPA--L-NM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK-------E 945
SMM.SL.92.SIVsmSL92A -M--------I-I--------F-------Q---RQ--L------A-----HL.-----A---SQE-KMVA-----E-S--V-----------A--HH--NQ-DRI----VS-E-V-L--THCM----R----DMTPA--LINM-TAEQEIQYH-TKN.S-FKK------E 950
SMM.SL.92.SL92B -M----------I--------F-------R---RQ--L----I-S---I-HL.-----A---SQE-KMVA--L-VE-S--V-----------A-DLH---N-DKI-E---SVE-L-L--AHCM----R----DMTPA----NM-T-ELE-QY-NS-N.S-F--------E 948
STM.US.89.STM_37_16 -M--------I-I--------F-------Q---RQ--L------S----THL.-----A---SQE-KMVA-----E-T--V-----------A--HH--TQ-DRI----NTVE-V-L---HCM---KR--L-DMTPA--L-NM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK-------E 951
SUN.GA.98.L14 -I----M-E---I---------MV---L-N-Q-KT--TW----CAM----Q-.-----P--ISKD-E-V---L--QHTT-------------AK--V--Q--SRI-ED-QE-----L--LH-----QR--L--MT-A--FINM-NA-LE-QY---IN.S--LK-K----E 963
SYK.KE.x.KE51 -M----------C---NT----T-TKILKR------GL---QI-A---I-H-.-----P--ISDAFA-------VEHTT----------I--NK-RQ--ET-N-I-EEV-R-E---A--T--L----------TTPAD-YINMLY-EL-LQNTHT...Q-FS--K----H 981
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -M----E-----C---NT------TKILKR---D---L--MQI-S---I-Q-.-----P--VSDKFK-----C--EHTT----------I---K-RY--EA-S-I--DVT--Q---A--T--L----------I-P---YINMLY-EL-LQQNTTS..P-FS-------Q 977
TAL.CM.00.266 -M-------QI-C-----------TKIL-R---R---L---QV-S---ISHL.-----P--VS-EMQ-MV--LK-EHSA-V--------A--NK--Q---T-T-I--EVQY-S---AQ-T--L-Y--R--L-DMCPA-A-INM-Y-EL--TQ--N--.QNFSD-K----K 952
TAL.CM.01.8023 -M-------Q--C-----------TKIL-R---R---L---QV-S---IEHL.-----P--VS-EMQ-TA--LK-EHTT-V--------S--NK--Q---T-Q-I--EVQY-S---AQ-T--L----R--L-DMCPA-ALINM-Y-EL--TT--N--.HNFSD-K----K 953
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -M--------I-I--------FL-----AR---K---K----IIS---ITKL.-----P--VSQE-QTI---GQVEHTT----------S-----RQ--ET-EKI-EDCAF-E---L--CH------------MTPA--LINM-T-QLEIQHI-T-Q.Q--S--K----E 963
VER.DE.x.AGM3 -M----------I--------F-------R---K---K----ILS---ITQL.-----P---SQE-A-M---GK-EHTT-V--------SI-----Q--E---KI--DCQYTE---L--CH------------LTPA--LINM-T-QLELQH--TK-.Q--L-------E 960
VER.KE.x.9063 -M----V---IVI--------F-------R---R---K----ILS---IVQL.-----P---SQE-A-I---GK-EHTT-V--------S------Q--E---KI--DCQYTE---L--CH------------LTPA--LINM-T-QLELQT--TK-.Q--L-------E 960
VER.KE.x.AGM155 -M----I---IVI--------F-------R---K---K----II----ITHL.-----P---SQE-A-M---GKVEHTT-V--------SI-----Q--E---KI--DCQYTE---L--CH------------LT-A--LINM-T-QLEINT--TK-.Q--L-------E 963
VER.KE.x.TYO1_patent -M---------VI--------F-------R---K---K----ILS---ITQL.-----P---SQE-A-I---GK-EHTT----------SI-----Q--E---KI--DCQYTE---L--CH------------QTSA--LIN--T-QLEIQH--TK-.Q--L-------E 963
WRC.CI.97.97CI14 -M--------I--N--------L--KI-S--DAYQ--L-T-Q--S---I-K-.-----T--KSQKMQ-I---L--E--------------I--K-RR--D--HSI-ED--K-E--LA--L------E---L--.-PA--L-NM-TS-LE-QQT-Q-K.L-FK--Q----T 967
WRC.CI.98.98CI04 -M--------I--N--------L--KI----DAYQ--L---QI-----M-K-.-----T--KSQKMQTI---L--E--------------I--K-RR--E--HRI-ED--K-E--LA--L------E---L--.-PA--L-NM-TAELE-NQT-Q-K.L-FK--Q----T 966
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 -M--------I--N--------L--KI--T-DAYQ--L-TIQ--------K-.-----T--KSQKME-I---L--E--------------I--K-RV--Q--QRI-ED--K-E--LA--IY-----E---L--.-PA----NM-QS--E-NQT-Q-K.F-FK--Q----T 958
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H1B.FR.83.HXB2 SRNPLWKGPAKLLWKGEGAVVIQDNS.DIKVVPRRKAKIIRDYGKQMAGDDCVASRQDED..........................................* 1003
H1A1.UG.85.U455_U455A --D-I---------------------.-------------------------M-G-----..........................................- 1003
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH --D-----------------------.---------------------------------..........................................- 1004
H1C.ET.86.ETH2220 --D-I---------------------.----------------------A----G-----..........................................- 1011
H1D.CD.84.84ZR085 --D-I---------------------.---------------------------------..........................................- 1004
H1F1.BE.93.VI850 ----V---------------------.E--I-----------------V-----G-----..........................................- 1005
H1G.SE.93.SE6165_G6165 --D-V--------------------N.E--------------------------G-----..........................................- 1001
H1H.CF.90.056 --D-I---------------------.E-------E------------------------..........................................- 1003
H1J.SE.93.SE9280_7887 --D-I-------P-------------.E--------------------------G-----..........................................- 1002
H1K.CM.96.96CM_MP535 --E-I---------------------.E--------------------------G-----..........................................- 1004
H101_AE.TH.90.CM240 --D-I---------------------.---------------------------G-----..........................................- 1009
H102_AG.NG.x.IBNG --D-I---------------------.---------------------------G-----..........................................- 1004
H1O.BE.87.ANT70 --D-I-----Q-------------KG.--------------E-------T-SM--G-T-SESVEQPSEIP................................- 1010
H1O.CM.91.MVP5180 --D-I-----Q-------------KG.----------------------T-SM-N--T-SESMEQPGEIP................................- 1010
H1O.CM.94.BCF06 --D-I-----Q-------------KG.--------------N----V--T-S-----T-SESMEQPGETP................................- 1010
H1O.CM.96.96CMA102 --D-I-----Q-------------KG.------X-------H-------A-SX--G-X-SESXE*PGEIP................................- 1011
H1O.FR.92.VAU --D-I-----Q-------------KG.----------------------A-S---G-T-GESVEQPSEIP................................- 1011
H1O.SN.99.99SE_MP1299 --D-I-----Q-------------KG.--------------H-------T-SM--G-T-SENVEQPGEIP................................- 1010
H1O.US.99.99USTWLA --D-I-----Q-------------KG.E---------------------T--M--G-T-SENMEQXSEIS................................- 1013
H1O.US.x.I_2478B --D-I-----Q-------------KG.----------------------T-SM----T-SESVEQPGEIP................................- 1010
H1N.CM.02.DJO0131 --D-I--------------------G.-----------------------G----G-A-NQDMA......................................- 1013
H1N.CM.02.SJGddd --D-I-------------------KG.-----------------------G----G---NQEME......................................- 1010
H1N.CM.04.04CM_1131_03 --D-I--------------------G.-----------------------G----G---NQDME......................................- 1015
H1N.CM.06.U14296 --D-I--------------------G.-----------------------G----G---NQDMD......................................- 1015
H1N.CM.06.U14842 --D-I--------------------G.-----------------------G----G---NQDME......................................- 1016
H1N.CM.95.YBF30 --D-I--------------------G.-----------------------G----G---NQEME......................................- 1015
H1P.CM.06.U14788 --D-I-----T-------------KG.--------------N------------DT-R-SESLEQSG...................................- 1008
H1P.FR.06.RBF168 --D-I-----T-------------KG.---------------------------DI-R-SESLE......................................- 1004
CPZ.CD.06.BF1167 --D-V-----R-----------KEGE.E------------K-----V--AGG--D--N--..........................................- 1007
CPZ.CD.90.ANT --D-V-----Q-----------K-QE.E------------KE-R-KIEDR-DL-G--N--..........................................- 1004
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --D-I-----T-------------QG.E--------------------------------..........................................- 1003
CPZ.CM.05.LB715 --D-I----------------L--QE.E------------------V--N--M-GG---SQGME......................................- 1013
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 --D-I-----S--------------G.-------------KH----V-----L-GG---NQNME......................................- 1011
CPZ.TZ.00.TAN1 A-D-I-----R-----------KEGE.-------------KE-------AGGMDD--N-T..........................................- 1000
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 A-D-I-----R-----------KEGE.-------------KE-------AGS-DD--N-A..........................................- 999
CPZ.TZ.06.TAN5 A-D-V-----R-----------KEGE.-------------KE-------AGSMDD--N-T..........................................- 1000
CPZ.TZ.09.UG38 G-D-V-----R-----------KEGE.---------V---K-------SAGSMDD--N-AQNME......................................- 999
CPZ.US.85.US_Marilyn --D-I-----------------KE-E.EV-----------K--------A-SM-G----S..........................................- 1006

Pol end
p31 Integrase end

MAC.US.x.239 G-DQ-----GE---------ILKVGT.-------------K---GGKEV-SSSHMEDTGEAREVA.....................................- 1020
H2A.DE.x.BEN G-DQ-----GE---------IVKVGT.-----------------GRQEL-SSPHLEGAREDGEMACPCQVPEIQNKRPRGGALCSPPQGGMGMVDLQQGNIPT 1070
H2A.PT.x.ALI G-DQ-----GE-----D---IVKVGT.-----------------GRQEL-SGPHLEGAREDGEVA.....................................- 1033
H2A.SN.86.ST_JSP4_27 G-DQ-----GE-----D---IVKVGA.---II--------K---GRQEM-SGSNLEGAREDGEVA.....................................- 1033
H2B.CI.x.EHO G-DQ-----GD---------I-KVGT.E---I---------N--GGKEL-CSADVEDTMQAREVAQSN..................................- 1036
H2B.GH.86.D205_ALT G-DQ-----GE---------I-KVGT.E-------------H--GGKGL-CSADMEDTRQAREMAQSD..................................- 1035
H2G.CI.92.Abt96 G-DQ-----GE---------I-KVGT.E------------K---GGKEV-SSTNMEDTRQTGEVA.....................................- 1016
H2U.CI.07.07IC_TNP3 G-DQ-----GE---------I-KVGT.----I--------K---GGKEV-SGSNLEGARQDGEMAQLGEIP...............................- 1022
H2U.FR.96.12034 G-DQ------D---------L-KVGT.----I------------GGKEL-SSSNLEGA-KVREMALPDQTPEYNTKELQKVCYVPHHKVGWAWWTCSRVIFPL 1066
COL.CM.x.CGU1 H.TGE-Q--GE-V---------RNSQGTLF-K----V--T-LQYGEDV-SENLL-NGQKEAETVKGMD..................................- 991
COL.UG.10.BWC01 H.TGE-Q--GQ-V---------KNQEGSLF-K----V--TKVNYGERMVSKALLPNEQ-EAGEVKEVD..................................- 993
COL.UG.10.BWC07 H.TGE-Q--GQ-V---------RSTEGTLF-K----V--S-ITHGTDQ-VVSEDLLPNGKEKPGETETLD................................- 995
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 GAD-S-----T-----------KLDTG-L---------V-K----DVGSKIDPQDTHE............................................- 1011
DEB.CM.99.CM40 GAD-T-----T----------CKTEVG-----------V-KE---D-DSKVNTQNSNE............................................- 1008
DEB.CM.99.CM5 GAD-T-----T----------CKTEVG-----------V-K----GVDSKTDTQNPSE............................................- 1008
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 GA--Q-Q---E-----------KTQAG--FP---------KP-NAE.SRKGEQNKGM-SETDI.......................................- 1032
DRL.x.x.FAO G-DQ------E-V---------KEGT.-L--I--------K----NVDSHTNME-...............................................- 1013
GOR.CM.04.SIVgorCP684con --D-I-----T-------------KG.---------------------------DT-G-SESLEQSS...................................- 1003
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 --D-I-----T-------------KG.---------------------------DT-G-SESLEQSS...................................- 1003
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 G-D-V-----R-I---------KEGE.-------------K---ERKTM-SEGSMEGVREANKQMEGDSDLQDQE...........................- 1041
GSN.CM.99.CN166 GA----Q---V----------V-TQAGE-IT---------KP--EAKTE-VGG-THTNN-..........................................- 1016
GSN.CM.99.CN71 GA--H-Q---V----------V-TQAGE-IT---------KP--EAK-E-VGS-AHTSN-REEGRMAD..................................- 1017
LST.CD.88.SIVlhoest485 G-D-Q-----QI---------VKEGD.T-FS-------LVK---EGPKDSEGSLDNN.............................................- 1020
LST.CD.88.SIVlhoest524 G-D-Q-R---Q----------VKEGE.N-FSI------LVK---EGPKDSQSSMDN-.............................................- 1021
LST.KE.x.lho7 G-D-Q-----Q----------VKEGE.N-FS-------LVK---EGPKDSESSLDNN.............................................- 1020
MAC.US.x.EMBL_3 G-DQ-----GE---------ILKVGT.-------------K---GGKEV-SSSHMEDTGEAREVA.....................................- 1014
MND-1.GA.x.MNDGB1 G-DQ-----GI----------LKYQE.E--I-----C---K---E.SGKNSQ-NLESV............................................- 1010
MND-2.CM.98.CM16 G-DQQ-----E-I---------KEGT.-L----------------TVDS-PN-EA...............................................- 1011
MND-2.GA.x.M14 G-EQ------E-I---------KEGT.-L----------------TVDSNPHMED--ETA..........................................- 1017
MND-2.x.x.5440 G-DQQ-----E-I---------KEGV.-L-----------K----TVDSNPHMGR...............................................- 1012
MNE.US.x.MNE027 G-DQ-----GE---------ILKVGT.-------------K---GGKEV-SSSHMEDTGEAREVA.....................................- 1016
MON.CM.99.L1_99CML1 GAD-Q-----R-----------KTEEG--LT---------KP--TTENVGGDTNQYNLRKQDGLAN....................................- 1018
MON.NG.x.NG1 GAD-S-----H--------L--KTDQGEVIT----------P--SKEDVGSKPSAH-IREVDGMAD....................................- 1021
MUS-1.CM.01.CM1239 GSD-S-----A----------VKTEQGQVIT---------KP--AKENVGSKSNTGDHRKEDGLDN....................................- 1012
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 GSD-S-----V---R-------KTD-GEVIT---------KP--AKEDVGSKSDTGDLRKEDRLDN....................................- 1012
MUS-2.CM.01.CM1246 GA--Y-LR--R--------L--KTKEGE-VT---------K---TRQNV-SEPD-VHVRKEDGLAD....................................- 1017
MUS-2.CM.01.CM2500 GA--S-Q---Q--------I--KTDQGE-IT---------K---TKENV-SDPNPVY-RKEDGLAD....................................- 1014
OLC.CI.97.97CI12 NKEGQ-C---E---------LLKEGD.KYFS--L-----VKP--VDSSANV...................................................- 995
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 G-DQQ-----T-I-----------GQ.-L-------C--VK---RKNVDSETNMEGGQ-EN.........................................- 1018
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 G-DQQ-----T-I-----------GQ.-L-------C---K---RKDVDSETSMEGRQ-KD.........................................- 1024
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 G-DQ--R-----I----------EETG-L-----------KE--RKDVDSEANLAGRQ-EN.........................................- 1019
RCM.NG.x.NG411 G-DQQ-------I-E---------QE.-L-------C---K---RKEVDRETNMEGRQ-ES.........................................- 1023
SAB.SN.x.SAB1 G-D-V-------I----------EQG.EL-TI--------K----..-L-SQAPLEGNGRTAGEVD....................................- 1040
SMM.CI.79.SIVsmCI2 G-DQ------N---------I-KVGT.----I--------K---GGKELGNSPYLENP-EDGKMAQPD..................................- 1028
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 G-DQ-----GE---------ILKVGT.-------------K---GGKEV-SGSHLEDTREIREMA.....................................- 1010
SMM.SL.92.SIVsmSL92A G-DQ-----GE---------I-KVG-.----I--------K---GGKEM-SSADMENTTQVRETAQLSEISKV.............................- 1023
SMM.SL.92.SL92B G-DQ------E-----------KVGT.E------------K---GRQEMGSSASMEDQ............................................- 1006
STM.US.89.STM_37_16 G-DQ-----GE---------IVKVGT.-------------K---GGKEV-SGSHLEDTREAGEVA.....................................- 1016
SUN.GA.98.L14 G-D-Q-----------------KQGE.N-L--------LVK---GESSSVEM-G................................................- 1017
SYK.KE.x.KE51 GT.SD-Q---S------------TPDQQVIA---------SSD-ERVDSGTHLEITSKSN..........................................- 1041
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM GK.NE-----R----------V-TEEG--FA---------T-H-ER-DSGSH-ENDPKT-..........................................- 1037
TAL.CM.00.266 GA----Q---H-I--------LRTDEGEVIT---------KP--QALGNKIDLE-SKEQ-AEMGRDN...................................- 1020
TAL.CM.01.8023 GA----Q---H-V--------LRTDEGEVIT---------KP--QA-GNKTDLEGSKEQ-AEMGRDN...................................- 1021
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 G-E-V-----T-----------KEGE.EL-----------KE--ERKTVG-KTNMEG.............................................- 1020
VER.DE.x.AGM3 G-D-V----GQ-I---------KGGV.EL-EY--------K--EPRKRMG-ESNLEGAGGADN.......................................- 1023
VER.KE.x.9063 G-D-V-----Q-I---------KEGE.EL-I---------K--EPRKRMG-EGNMEGLRGPDNQMAR.NSQILDD...........................- 1034
VER.KE.x.AGM155 G-D-V-----R-I--------LKEGE.EL-----------K--EPRKTLG-ETHLEGAGGSDHQMAG.DS................................- 1032
VER.KE.x.TYO1_patent G-D-V-----Q-I--------LK.DGS-L-----------K--EPKQRVGNEGDVEGTRGSDN.......................................- 1026
WRC.CI.97.97CI14 GA-QQ-Q--G--P------L--ETPE.G-IT-------L-KVWNGEGMDRSSSDKN..............................................- 1023
WRC.CI.98.98CI04 GA-QQ-Q--G---------L-VETPE.G-IT--K------KVWNGEGM#.....................................................- 1014
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 GASQQ-Q--G--V------L-V-TPEG-LLT---------KTWDGKGM#.....................................................- 1007
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Vif start
H1B.FR.83.HXB2 M........ENRW...........QVMIVWQVDRMR..IRTWKSLVKHHMYV...SGKARGWFYRHHYESPHP.RISSEVHIPLG.....DARLVITTYWGLHTGERDWHLGQG..........VSIEWRKK..............................RYSTQVDP 100
H1A1.UG.85.U455_U455A -........----...........-----------K..----N---------...-K--Q----------R-S.-V---------.....E----VR---------K-----H-..........------L-..............................-------- 100
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH -........----...........------------..-------------I...-K--K--S-------T--.-----------.....EGK---------------------..........-------Q..............................-------- 100
H1C.ET.86.ETH2220 -........----...........--L--------K..----N-------HI...-RR-N--V-----D-R--.KV---------.....E---I-K-----Q---------H-..........------LR..............................S-N----- 100
H1D.CD.84.84ZR085 -........----...........------------..-N-------Y--HI...-K--K--------D----.K----------.....-----V-----------E------..........-------R..............................-------- 100
H1F1.BE.93.VI850 -........----...........-L----------..-N-------Y----...-K--K--S----FQ-R--.-V--------E.....EVK----------P---E------..........------QG..............................K-R--I-- 100
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -........----...........------------..----H---------...-K--------P--A-R--.-V---------.....--T--V----------K--Q--H-..........------QR..............................--R---E- 100
H1H.CF.90.056 -........----...........------------..-N-------Y--HI...-R----------F--T--.-----------.....E-----------N----E------..........------L-..............................------E- 100
H1J.SE.93.SE9280_7887 -........----...........------------..-N-------Y--N-...-K---K-L-----D-N--.K----------.....E-I---------Q-----------..........------QR..............................--R----- 100
H1K.CM.96.96CM_MP535 -........----...........------------..-N-------Y--HI...-K--NR-Y-------R--.K----------.....--E--V------L-----------..........------L-..............................--R---E- 100
H101_AE.TH.90.CM240 -........----...........------------..----N--------I...-K--KK---------Q--.KV---------.....E-----R-----Q---K-----H-..........------QR..............................K----I-- 100
H102_AG.NG.x.IBNG -........----...........------------..----N---------...-K--K-------F--R--.KVC--------.....-----VR---------------H-..........-----KQ-..............................-----I-- 100
H1O.BE.87.ANT70 -........----...........--L-------QK..VKA-N----Y-K-R...-R-TEN-W-------RN-.-V--S-Y--V-.....V-HV-V------MP----E---H-..........------Y-..............................K-K--I-- 100
H1O.CM.91.MVP5180 -........----...........--L----I--QK..VKA-N----Y-K-M...-K--AN-R-------RN-.KV--A-Y--VA.....E-DI-V------MP---EE---H-..........-----QY-..............................E-K--I-- 100
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WRC.CI.97.97CI14 SE-NKI--SQH-E-W.TQNVV-NTIRTGKIN-IDA-Q....-HK--AG......-LT--T-C-QV-QHEQL.....QR.AGAFRRTST.........N-RGPSRYARALC.........NGKTAF-KGSPCKSI-LLLSTERV........................... 207
WRC.CI.98.98CI04 SE--VM--SQHV--W.TQNVV-DTIRSGRLDIRNA-Q....-HK--AG......-LT--T-C-QV-QHEQL.....QG.TSTYRRTST.........N-RGPSRYARTLC.........NGKTAF-KGSPCKSI-LLLATEKL........................... 207
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 K---V---SQH-E-W.TQ--VKNTIRQGYLHPIDS-K....-HQ--LG......-LT--A-C-Q--QHEQL.....RKRKA-NRRTPG.........NTRGSSRYARAVC.........HGKTAF-PGSPCKSI-LLLATEKL........................... 208
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Vif end
H1B.FR.83.HXB2 ...* 192
H1A1.UG.85.U455_U455A ...- 193
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH ...- 193
H1C.ET.86.ETH2220 ...- 193
H1D.CD.84.84ZR085 ...- 193
H1F1.BE.93.VI850 ...- 193
H1G.SE.93.SE6165_G6165 ...- 193
H1H.CF.90.056 ...- 193
H1J.SE.93.SE9280_7887 ...- 193
H1K.CM.96.96CM_MP535 ...- 193
H101_AE.TH.90.CM240 ...- 190
H102_AG.NG.x.IBNG ...- 193
H1O.BE.87.ANT70 ...- 193
H1O.CM.91.MVP5180 ...- 193
H1O.CM.94.BCF06 ...- 193
H1O.CM.96.96CMA102 ...- 193
H1O.FR.92.VAU ...- 193
H1O.SN.99.99SE_MP1299 ...- 193
H1O.US.99.99USTWLA ...- 196
H1O.US.x.I_2478B ...- 193
H1N.CM.02.DJO0131 ...- 193
H1N.CM.02.SJGddd ...- 193
H1N.CM.04.04CM_1131_03 ...- 193
H1N.CM.06.U14296 ...- 193
H1N.CM.06.U14842 ...- 193
H1N.CM.95.YBF30 ...- 193
H1P.CM.06.U14788 ...- 196
H1P.FR.06.RBF168 ...- 196
CPZ.CD.06.BF1167 ...- 197
CPZ.CD.90.ANT ...- 193
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ...- 194
CPZ.CM.05.LB715 ...- 193
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 ...- 193
CPZ.TZ.00.TAN1 ...- 199
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 ...- 199
CPZ.TZ.06.TAN5 ...- 199
CPZ.TZ.09.UG38 ...- 199
CPZ.US.85.US_Marilyn ...- 193

Vif end
MAC.US.x.239 ...- 215
H2A.DE.x.BEN ...- 216
H2A.PT.x.ALI ...- 216
H2A.SN.86.ST_JSP4_27 ...- 216
H2B.CI.x.EHO ...- 217
H2B.GH.86.D205_ALT ...- 217
H2G.CI.92.Abt96 ...- 216
H2U.CI.07.07IC_TNP3 ...- 215
H2U.FR.96.12034 ...- 214
COL.CM.x.CGU1 ...- 172
COL.UG.10.BWC01 ...- 173
COL.UG.10.BWC07 ...- 172
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 VLS- 251
DEB.CM.99.CM40 ...- 231
DEB.CM.99.CM5 ...- 231
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 ...- 259
DRL.x.x.FAO ...- 218
GOR.CM.04.SIVgorCP684con ...- 193
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 ...- 193
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 ...- 220
GSN.CM.99.CN166 ...- 238
GSN.CM.99.CN71 ...- 238
LST.CD.88.SIVlhoest485 ...- 228
LST.CD.88.SIVlhoest524 ...- 227
LST.KE.x.lho7 ...- 227
MAC.US.x.EMBL_3 ...- 215
MND-1.GA.x.MNDGB1 ...- 173
MND-2.CM.98.CM16 ...- 213
MND-2.GA.x.M14 ...- 213
MND-2.x.x.5440 ...- 214
MNE.US.x.MNE027 ...- 215
MON.CM.99.L1_99CML1 ...- 256
MON.NG.x.NG1 ...- 258
MUS-1.CM.01.CM1239 ...- 236
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 ...- 236
MUS-2.CM.01.CM1246 ...- 239
MUS-2.CM.01.CM2500 ...- 248
OLC.CI.97.97CI12 ...- 204
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 ...- 221
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 ...- 221
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 ...- 217
RCM.NG.x.NG411 ...- 223
SAB.SN.x.SAB1 ...- 235
SMM.CI.79.SIVsmCI2 ...- 217
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 ...- 215
SMM.SL.92.SIVsmSL92A ...- 214
SMM.SL.92.SL92B ...- 218
STM.US.89.STM_37_16 ...- 215
SUN.GA.98.L14 ...- 242
SYK.KE.x.KE51 ...- 234
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM ...- 222
TAL.CM.00.266 ...- 228
TAL.CM.01.8023 ...- 228
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 ...- 239
VER.DE.x.AGM3 ...- 233
VER.KE.x.9063 ...- 232
VER.KE.x.AGM155 ...- 233
VER.KE.x.TYO1_patent ...- 236
WRC.CI.97.97CI14 ...- 208
WRC.CI.98.98CI04 ...- 208
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ...- 209
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Vpx start Vpx end
MAC.US.x.239 MSD..PRERIPPGNSGEETIGEAFEWLNRTVEEINREAVNHLPRELIFQVWQRSWEYWHDEQGMSPSYVKYRYLCLIQKALFMHCKKGCRCLGEGHGAGGW.RPGPPPPPPPGLA* 112
H2A.DE.x.BEN -T-..----V-----------------E--I-AL---------------------R---------A--T-------M---I-T-F-R--T-W--DM-RE-LEDQ----------V- 114
H2A.PT.x.ALI -AN..---TV-----------------D----AL---------------------R---------Q--T-------M---MYT-FM---T---G---P---.-S----------V- 113
H2A.SN.86.ST_JSP4_27 -AG..---T------------------D----A----------------------R---------I--T-------M---M-I-S-R--T---G---P---.-S----------V- 113
H2B.CI.x.EHO -.-..----V---------V-------ET-L-HL--V---------------K--A--RE-----I--T-------M---M-I-FA---G--R----P---.-S------------ 112
H2B.GH.86.D205_ALT -.-..----V-----D---V----A--E--IT-L--V------------------A--RE-----I--T-----L-M---M-V-YT------Q----P---.-S------------ 112
H2G.CI.92.Abt96 -.-..----X--E--D-----------E--XT----I--------------R-------------A--T-----L-M---M-V------T--QK---P---.-Q------------ 112
H2U.CI.07.07IC_TNP3 ---..-----------D--VE------ES--TA--Q-------------------G--------T---T------------Y----R--Q--R----P---.-------------- 113
H2U.FR.96.12034 -G-..----------E---V----S--E---RD---A--Q---------------Q--R------E--T--------------------Q-------P---.-S----------I- 113
DRL.x.x.FAO -AERQSV--A-AEPM-AGEVELE.---Q-SLLR--Q--RL-FHP-FL-RL-NTCM-HY--ALQL-FT-S-----L-L---M---FQQ--S--QGR-PPPLRPAGDRL-----PP.- 114
MAC.US.x.251_1A11 ---..------------------------------------------------------------------------------------------------.-------------- 113
MAC.US.x.251_BK28 ---..------------------------------------------------------------Q----------M------------------------.-------------- 113
MND-2.CM.98.CM16 -AE.....GA-EIPE-AGEVDLN.T--E-SL-K--Q--RL-FHP-FL-RL-NACI-H---RHQR-L--A-----L-MN--M-T-MQQE-P-RSG.-P.....-.-...-----MV- 100
MND-2.GA.x.M14 -AE.....-A-EAPQ-AGEV-LE.Q--E-SL-QV----QL-FHP-FL-RL-NTCV-H---RLRRTLN-A-----L-M---M-V-MQQ--P-RSG.-S.....-.-...-------- 100
MND-2.x.x.5440 -AE.....-A-EAPE-AGEV-LE.Q--ETSL-R-----RL-FHP-FL-RL-NTCV-H---RHQR-LD-A-----L-MH--MYT-MQQ--P-RNG.RPR......-...-----M-- 100
MNE.US.x.MNE027 ---..------------------------------------------------------------------------------------------------.-------------- 113
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 -AE.....-A-E-PT-AGEVEFQPWLARMLY-INQEA.RL-F-G-F--HL-RTCV--------RTLE-AG----L-M-----T-MRS--KLR...--DPPR.QR-ERV-IL--MQ- 106
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 -AE.....-A-EVPT-AGEVEFQPWLARMLY-INQEA.RL-FHP-F--RL-RTCV-H----L-R-LE-AG----L-M-----T-MRS---LR...--DPPR.QR-ERV-IL--MQ- 106
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 -AE.....-A-EVPT-AGEAEFQPWLRDMLEKVNLEA.RL-FHP-F--RL-RTCV-H---VHQR-LE-AA----L-M-----I--QT--SQR...--PNPR.AV-ERITIL--M.- 105
RCM.NG.x.NG411 -AE..G---V-EAPT-AGDVEF-PWLHRMLT-VNLEA.RL-FHP-F--RL-RTCV-H---RL-R-LE-AG----L-M-----I--QS--SQR...--Q-QAREA-ERIQIL--M.- 109
SMM.CI.79.SIVsmCI2 -GS..A-------T-------------YS---AV--G--K-----------R----F--------QA-TQ----L-------C-V----T--R----S---.-A------------ 113
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 ---..----------------------E--------Q--------------R----F--------A--T-----------M-L-------------.S---.-S------------ 112
SMM.SL.92.SIVsmSL92A -.-..---Q-------D-------D--E-----V--T--------------R-------------AA-T------------------------.---P---.-----------F-- 111
SMM.SL.92.SIVsmSL92B -T-..----------------------HN---AL-QT--Q-------S---R-C----V----Y----A----VQ-M---M-Q-FR---T-R----SQ---.-T------------ 113
SMM.SL.92.SL92B -T-..----------------------HN---AL-QT--Q-----------R-C----V----Y----A----VQ-M---M-Q-FR---T-R----SQ---.-T------------ 113
SMM.US.04.G078 ---..----------------------H---A-------------------R------Y----R-E--T------------W---M------R--------.-------------- 113
SMM.US.04.G932 ---..---------------------------D--------------------------------S--------------M---------------EI---.-------------- 113
SMM.US.04.M919 ---..----------------------D----D---A--------------R--------KI---V--T-----------------R-----E-E------.-S------------ 113
SMM.US.04.M922 ---..--------------L----D--D--------A--------------R---------M---E--T-----------M-----R-------E------.-S------------ 113
SMM.US.04.M923 ---..----------------------E--------A--------------R---------I---V--T------------------------GEY-----.-------------- 113
SMM.US.04.M926 -A-..------------D----T----R-----V-----------------R------YE-----Q---Q-------------------------------.-S------------ 113
SMM.US.04.M934 ---..----------------------Q---A-------------------R------YE-----Q---Q-------------------------------.-S------------ 113
SMM.US.04.M935 ---..--------------V----D--D--------A--------------R---------M---E--T-----------M-----R-------E------.-S------------ 113
SMM.US.04.M940 ---..----------------------Q-----------------------R-------------VA-T------------W---M---------------.----------R--- 113
SMM.US.04.M946 ---..----------------------Q---A-------------------R------YE----PR---Q----------------R--------------.-------------- 113
SMM.US.04.M947 ---..--------------V----D--E----D---A--------------R---------I---V--T------------------------GEY-----.-S------------ 113
SMM.US.04.M949 ---..--------------V----D--E-----M-----------------R-------------E--T------------W----------R--------.-------------- 113
SMM.US.04.M950 ---..----------------------Q----D------------------R------YE-----Q-----------------------------------.-------------- 113
SMM.US.04.M951 ---..--------------V-------H----D------------------R------Y----R-E--T------------W---M---------------.-------------- 113
SMM.US.04.M952 ---..------------AA---VL---H-----V-----------------R------YE-----Q---E------------I------------------.-------------- 113
SMM.US.05.D215 --N..----------------------E----D---V--------------R----------------T------------YI----------------D-.-------------- 113
SMM.US.06.FTq ---..----------------------E----D---A--------------R----------R--A--T-------------V---------R--------.T------------- 113
SMM.US.11.SIVsmE660_FL10 ---..---------------E-----------G---A--------------R---------M---E--T-------------V------------------.-T------------ 113
SMM.US.11.SIVsmE660_FL14 ---..---------------E-----------G---A--------------R---------M---E--T-------------V-----------E------.-T------------ 113
SMM.US.11.SIVsmE660_FL6 ---..---------------E-----------G---A--------------R---------M---E--T-------------V------------------.-T------------ 113
SMM.US.11.SIVsmE660_FL8 ---..---------------E-----------G---A--------------R---------M---E--T-------------V------------------.-T------------ 113
SMM.US.86.CFU212 -A-..----------------------------L--V--------------R-C--F--------A--T-------M---M----R---N--R---E----.-Q------------ 113
SMM.US.x.H9 -XX..---X---------XX--X-D--H--X-----A-----X--------R-X-------M---V--T-X----------------------GE------.-------------- 113
SMM.US.x.PGM53 ---..-------------------------------A--------------R------R--M---E--T-------------V---R-------E------.-S------------ 113
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ---..---------------E-----------G---A------------------------M---E--T--------------------------------.-T------------ 113
SMM.x.x.pE660.CG7G ---..---------------E-----------G---A--------------R---------M---E--T-------------V-----------E------.-T------------ 113
SMM.x.x.pE660.CG7V ---..---------------E-----------G---A--------------R---------M---E--T-------------V-----------E------.-T------------ 113
STM.US.89.STM_37_16 ---..-------------A-E------H----D------------------R------------PG------------------S-R--------------.-------------- 113
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Vpr start frameshift in HXB2 Vpr end
oligomerization Vpr end in HXB2

amphipathic α-helix H(S/N)RIG motifs

H1B.FR.83.HXB2 MEQA.........................PEDQGPQREPHNEWTLELLEELKNEAVRHFPRIWLHGLGQHIYETYGD........TWAGVEAIIRILQQLLFIH#FRIGCRHSRIGVTRQ.....RRARNGASRS.....................* 96
H1A1.UG.85.U455_U455A ----.........................----------YA-*A--------H-D------Q----------N----........--E----------------.-----Q-----IIPG.....--G-------.....................- 96
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH ----.........................----------Y------------S--------V---S-----------........--T----------------.-----------I-P-.....----------.....................- 97
H1C.ET.86.ETH2220 ----.........................----------Y---A--------Q--------P---N---Y-------........--S----L--T----M---.-----Q-----IL--.....----------.....................- 97
H1D.CD.84.84ZR085 ----.........................-A--------Y------------S------------S---Y-------........-------------------.-----Q-----I-P-.....------S---.....................- 97
H1F1.BE.93.VI850 ----.........................-G--------Y---A--I--------------P----------N----........--E----------------.-----------IVP-.....--V-------.....................- 97
H1G.SE.93.SE6165_G6165 ----.........................----------Y---A-----------------L----------N----........--E----------------.-----Q-----I-PR.....--V-D-PG--.....................- 97
H1H.CF.90.056 ----.........................---------------------I----------V---Q------N----........--V----L--T--------.-----Q-----I---.....--V---P---.....................- 97
H1J.SE.93.SE9280_7887 ----.........................---H------YH--------------------P---S---Y--S----........--E----------------.-----H-----IIP-.....--G-------.....................- 97
H1K.CM.96.96CM_MP535 ----.........................----------N------I-----R--------P---N------T----........--E-L--------------.-----H-----IIP-.....--G---S---.....................- 97
H101_AE.TH.90.CM240 ----.........................--##------Y---------------------P--Q----Y--NN---........--E-------M------V-.-----Q-----IMPG.....--G---TG--.....................- 95
H102_AG.NG.x.IBNG --R-.........................----------S------------H--------P---------------........--E--K-----------V-.-----Q-----IIQG.....--G----G--.....................- 97
H1O.BE.87.ANT70 ----.........................--N---AK--F---A--------A--------P---A---Y-------........--V--M-----------T-.Y----Q-----INP....RG-GR---S---.....................- 98
H1O.CM.91.MVP5180 ----.........................L-N---A---F------------E--------P--QAC--Y-------........--E--M-----------T-.Y----Q-----ILPS.NTRG-GR---S---.....................- 101
H1O.CM.94.BCF06 ----.........................------A---F--*A--------E--------P--QAC--Y-------........--E--M---------M-T-.Y----Q-----IIPS.NTRG-GR---S---.....................- 100
H1O.CM.96.96CMA102 ----.........................------P---F------------T--------N---S---Y-------........--L--M--------M----.-----H-----IIXS.NTRE-GR---S---.....................- 101
H1O.FR.92.VAU ----.........................------A---V-A-A--------A--------N--QA---Y-------........--E--I--T-----II-T-.Y----Q-----IIPS.NARR-GR-D-SH--.....................- 101
H1O.SN.99.99SE_MP1299 ----.........................------A---F---S--------A--------P--QA---Y--D----........--V--M-----------A-.-----Q-----I-PS.NTRG-GR---S---.....................- 101
H1O.US.99.99USTWLA V--V.........................S-----A---F----IQ------T--------P-------Y-------........--E--M--------I--T-.Y----Q-----IIPS.NTRG-GR-D-S--P.....................- 101
H1O.US.x.I_2478B ----.........................------A---F---A--------A--------P--Q----Y--D----........--E--M----L--L-I-A-.-----Q-----INPS.NTRG-GR---S--P.....................- 101
H1N.CM.02.DJO0131 ----.........................---A------Y---------------------T----------N----........--E----------------.Y----Q-----I-PR......GR-------.....................- 96
H1N.CM.02.SJGddd ----.........................---A------Y---A----------------------------D----........--E-------M--------.Y----Q-----IIP-......-R-------.....................- 96
H1N.CM.04.04CM_1131_03 ----.........................---A------Y---A-G---D----------------------D----........--E-------M--------.Y----Q-----I-P-......-R-------.....................- 96
H1N.CM.06.U14296 --R-.........................---A------Y---A-----------------M----------N----........--E-------M--------.Y----Q-----I-P-......-R-------.....................- 96
H1N.CM.06.U14842 --R-.........................---A------Y---X-----------------X----------N----........--E----------------.Y----Q-----I-P-......-R-------.....................- 96
H1N.CM.95.YBF30 --R-.........................---A------Y---A----------------------------N----........--E----------------.Y----Q-----I-P-......-R---T---.....................- 96
H1P.CM.06.U14788 ---P.........................-----XP---F---M-QT-----E--------P---S---Y--N----........--E--T---------X---.Y----Q-----ILTP...SR-GR-H-P---.....................- 99
H1P.FR.06.RBF168 ----.........................------P---F---M-QT-----A-------IQ---S------N----........--E--T---------I---.Y----H-----ILPP...SR-GR-H-P---.....................- 99
CPZ.CD.06.BF1167 ----.........................--N---P---W-Q-L-DT---I----M-----NT-QNI-NWVFQN---........S-E--QVL-TL--KA--T-.Y-Y--A-----IGP.....R-NGASRSRS......................- 96
CPZ.CD.90.ANT ----.........................-Q-E------M---L--T---I---------QPT-QH--NWV-AN---........S-R--QVL-IL--KA--T-.Y-H--A-----HGP.............R-R.....................- 89
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --H-.........................------P---Y---A--I--D------K-Y--S---Q------T----........--E--------------V-.--V--H-----IIP-.....--RA---N-P.....................- 97
CPZ.CM.05.LB715 ----.........................------P---Y---A--V-----Q--------Q--Q---XY-XX---X........--X------X---------.-----Q-----IVV......--RT--SN-P.....................- 96
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 ----.........................------AG--Y---A--I--D-----------P---Q---L--NN---........--E----------H---V-.-----Q-----IE-.....Q--R-RDG-YRS....................- 98
CPZ.TZ.00.TAN1 ----.........................-N-N------YT--L-DI---I-Q---K----PI-Q-V-NWVFTI---........S-E--QEL-K---RA--T-.Y-H--I-----S.......................................- 84
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 ----.........................----------Y-Q-I-DV-----Q--------PV-Q-V-NWVFTV---........S-E-AQEL-K---RA--S-.Y-H--V-----S.......................................- 84
CPZ.TZ.06.TAN5 ----.........................----------YTL-L-DT---I-Q--------TV-Q-V-NWVFTVH--........S-E--QEL-----RA--T-.Y-H--A-----S.......................................- 84
CPZ.TZ.09.UG38 ----.........................----R-----YT--L-DI---I-Q--------QI-Q-V-NWVFTVH--........S-E--QEL-----KA--A-.Y-H--V-----A.......................................- 84
CPZ.US.85.US_Marilyn ---V.........................------A---Y---A-DV-----E--L-----P--Q----Y--S----........--E----------------.Y----N-----ISLARRTPQ.GR---S---.....................- 101

Vpr start Vpr end
MAC.US.x.239 --E........................RP--NE------WD--VV-V-----E--LK--DPRL-TA--N---NRH--........-LE-AGEL-----RA--M-.--G--I-----QPGGG.NP.........L-AIPPSRSML............- 102
H2A.DE.x.BEN -TE-....................PTEFP---GT-R-DLGSD-VI-T-R-I-E--L---DPRL-IA--YY-HNRH--........-LE-AREL-KT--RA--V-.--A--NR----*--RR.TP.........CPAAPTPRAMH............- 105
H2A.PT.x.ALI -TE-....................PTEFP-AGM--HQGARD--VI-V-R-I-E--L---DPRM-IA--GY--TRH--........-LERAREL-NA--RA--M-.--A--GR--V-Q--GR.NP.........L-AIPTPRNMQ............- 106
H2A.SN.86.ST_JSP4_27 -TE-....................PTESP---RT-P---GD--VI-T-R-I-*--LK--DPRL-IT--NY--ARH--........-LE-ARGL-----RA-LL-.--A--GR----QP-GR.NP.........L-AIPTPRGMR............- 105
H2B.CI.x.EHO -AE-....................VPEIP---KN-----WEQ-VVDV---I-Q--LK--DPRL-TA--NF--NRH-N........-LE-AGEL-KL--RA--L-.--G--Q-----QPGGG.NP.........L-AIPPS................- 102
H2B.GH.86.D205_ALT -AE-....................APEIP--NEN-----WE--IG-I---I-Q--LK--DPRL-TA--NF--SRH--........-L--AGEL-K---RA--L-.--A--Q-----QSGGG.NP.........L-TIPPP................- 102
H2G.CI.92.Abt96 -AE.......................EIP---EA-----WD--VV-V---I-E--LK--DPRL-TA--NY--DRH--........-LE-AGEL-K---RA--L-.--GD--C----GNAGG.NP.........L-TIPPSRGVF............- 103
H2U.CI.07.07IC_TNP3 -AE........................RP---E------WD--VV-V-----Q--LK--DPSL-TA--NY--DR---........-LE-AGEL-K---RA--V-.--G--A-----GQ-GG...NPL-AVPP--NVL...................- 102
H2U.FR.96.12034 -AE........................IP---GA-----GD--VR-I-----E------DPRL-TA--NY--NRH--........-LE-AGEL-K---RAI-L-.--G--------SS-GG.NP.........LTTVPPS................- 98
COL.CM.x.CGU1 -RVL.................................KGTS#-LQDQV-NITR--R----LTHISVIMWGCTRRHWGR.......P-TAGL-YV--MECA-YL-VHAGQ--FPS.TQNP.....................................- 78
COL.UG.10.BWC01 -SEQA..................PKRPREGVPEDETV-RDFN-LQ-QV-LITQ--R----LTHISVIMMGCVRRHWPD.......Q--AAI-YV---ESA-YL-IHAGQ-KFPSRTNAP.....................................- 95
COL.UG.10.BWC07 -S-RH..................RR...EQAPEDET--RDYT-LQ-QV-FITQ--R----LTHIAVIWWGCTRRHWPD.......Q--IGM-YV--MEIA-YL-LHAGQ-KFPSRTNNP.....................................- 92
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 --RPPPSHP....................LTPLSRLVPISRLQLQYMMQDVNE--MK--Q-DE-I-VWNYCV-LPAEPGWTGEQAWA-S-IDY-KKV-KMIWL-.LAE--Y-R-AAAS-H.YPNI-PLSGRNQEVRDQE.................- 118
DEB.CM.99.CM40 --RYPPSHP....................-HFTSRTIPMTRLGLQQAMQD-NE--LK--T-EE-F-VWN-CVDLPAQPDWTGEQAWA-S-IDY-K-V-KM-WL-.L-EA-F-REREA--G.YPNI-PLTGRNREVRDGE.................- 118
DEB.CM.99.CM5 --RYPPSHP....................-HFTSRTVPMTRLALQQAMQD-NE--LK--T-EE-W-VWN-CVDLPAQPDWTGEQAWA-S-IDY-K-V-RM-WL-.L-EA-F-REREA--R.YPNI-PLTGRNREVRDGE.................- 118
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H1B.FR.83.HXB2 .....................................MIMEKGEIKNCSFNIS.TS.IRGKVQKEYAFFYKLDIIPIDNDT.................................TSYKLTSCNTSVITQACPKVSFEPIPIHYCAPAGFAILKCNNKTFNGTGP..CTNV 242
H1A1.UG.85.U455_U455A ....................................ITDGVRE-M------MT.-E.L-D-K--V-SL--R---VQ-NKTDN................................N--R-IN----T----------------------------KDPE---K--..-R-- 240
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH .....................................EK--E--M------VT.-L.--N-RKT---L-----VM---H-N.................................---T-IN-KS-T-----------------------------D-K---K--..-K-- 246
H1C.ET.86.ETH2220 .....................................INSAND-M-------T.-E.L-D-KR-A--L------V-LN-GS.................................-D-R-IN----T---------LD-----------Y-----RD---T----..-H-- 239
H1D.CD.84.84ZR085 ....................................LPTVKP--M-------T.-V.VTD-RKQVH-L--R--VVQ---EGKNEI.........................NDTYGT-R-IN----A-----------------------------D-R------..-K-- 249
H1F1.BE.93.VI850 ............................................MQ-----MT.-E.V-D-KL-LS-L--R---V--G-NNS................................SE-R-IN----T---------WD-----------Y------D-R------..-K-- 233
H1G.SE.93.SE6165_G6165 N...................................STVDNP---------VT.-E.--D-KK-------R--VV--N-A..................................-N-R--H--V-T-K------T-D---------T-------RD-E------..-K-- 247
H1H.CF.90.056 ......................................MEAG--LT-----VT.-V.L-D-Q--VH-L--R--VV----NS.................................-Q-R-IN------------------------------------------L..---- 235
H1J.SE.93.SE9280_7887 ......................................VSSPDIMT------T.-E.--N-RKQ---L--RQ-VV---SNN.................................KN-I-IN------K--------Q------------------D-N-----S..-K-- 236
H1K.CM.96.96CM_MP535 ......................................VVSPA---------T.-E.-KD-KK--S-L--R--VL-LNGEGNNSS.............................-E-R-IN----T---T----T-------------------KD-R------..-K-- 244
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CPZ.CD.06.BF1167 DKIKSNL.................................TSL-MYE-F--QT.-E.F-D-KKQI-SL---E--MKDK-...............................DSTN---Y-IN---TA---E-E-S----V--Q----P-Y-M---KDEN-R-K-N..--T- 243
CPZ.CD.90.ANT ..............................VTPKTTTP-VDGMKLQE-N--Q-.-G.FKD-K--MK-I---G-LMKCQDNNETN...............................C-Y-WH---TT---S-E-ST-------------Y---R-EDED-T-V-M..-K-- 242
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CPZ.TZ.09.UG38 ...............LKET....TTTIATITNPLVNLTGI-DYKVY-----QT.-E.F-D-KKQI-SL--RE--MKT-..................................NND--Y-HN----A---E-E-S-------R------Y-M----SAN-T-V-T..-N-- 235
CPZ.US.85.US_Marilyn ...................................SSAVNTTDIMR------T.-E.L-D-KKQV-SL--VD-LAH-N-N...................................T-R-IN---TA-------T------------P--------E-D-K-K-E..-K-- 227
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H2A.DE.x.BEN PPTS...........AASI.....INETSNCIENNTCAGLGYE-MMQ-E--MK.GL.EQD-KRRYKDTW-LE-VVCDN.................................TTAGTCYMRH----I-KES-D-HYWDAMRFR----P---L-R--DTNYS-FE-K.--K- 252
H2A.PT.x.ALI ................KPL....INESDPCIKADNCPRGLGDE-MV--R--MT.GL.Q-D-PKQYNETW-SK-VVCEP.............................FNTTTNQ-RCYMNH-------ES-D-HYWDA-RFR----P-Y-L-R-DDINYS-FA-N.-SK- 249
H2A.SN.86.ST_JSP4_27 ................NTT.....IGENSSCIRTDNCTGLGEE-MVD-Q--MT.GL.E-D-KKLYNETW-SK-VVCES..............................NDTKKEKTCYMNH-------ES-D-HYWDTMRFR----P---L-R--DTNYS-FE-N.-SK- 247
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H2B.GH.86.D205_ALT S.............RGLKT.....INETDPCIKNDSCTGLGEE--MQ-N-SMT.GL.R-DELKQYKDTW-SE-LECNN...............................TRKYTSRCYIRT---TI-QES-D-HYWDSLRFR----P--FL-R--DTNYS-FM-N.-SK- 252
H2G.CI.92.Abt96 PTTKMVTA.........EL.....VNSTSQCLMYDNCTGIQSESMVG-K--MT.GL.K-DQRKEYNETW-SQ-LQXEQ.............................SNKSENESRCYMRH------QES-D-HYWDA-RFR----P---L-R--DTNYS-FA-N.-SK- 258
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H2U.FR.96.12034 MQESS............KV.....INETEPCIRNNSCSGL-QEPLVS-R--MT.GL.K-D-K-EYKETW-SH--VCEQ..............................NTSESESKCYMNH------QES-D-HYWDA-RFR----P-Y-L-R--DTNYS-FM-N.-SK- 254
COL.CM.x.CGU1 ...........................TNNSASDWDESNWKEYPWY--RM-STAFL.LKDRKEL-LG-SVEDLTVLGNKNDSNS..............................IRATMKD-ANYTV--V-DMTIVD-VRTGF--AP-YML-R-DD-KWD---A..-N-- 240
COL.UG.10.BWC01 ........................KND...SAGDWDNTQWV-ETWYE-K--STAFL.LKD.RKELSLG-SIE-LDISS-RSNNT..............................IRATMKD-KNYTV--V-DHTIMD-VSTGF--AP-YMF-R-DD-KW----Q..-S-- 247
COL.UG.10.BWC07 AP...............................EFDEKNWP-D-WYH-RM-STAFL.LKN.RKELEFDYRIE-LTIDK-GNGSS..............................IRATMKD-QNYSVSAI-DESIL--TS-GF--AP-Y-L-V--DTQW----R..-NQ- 239
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 .............................KTTTDWSGENNTMSQYW-----V-.GP.Y-D-KEEGH-MWLTD-LEWANGNETGDT.............................RGAYMRY--R-------D-SH-K-FK-R------YGLMR-DD-N-----L..---- 237
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GOR.CM.04.SIVgorCP684con ........................TSTETTIP.....TNIPELD-F--T--VT.-V.LKD-KT-QQ-L---Q--TET-KNE...................................-R-IN----T-S----------L--Q------YPL----DEQ-----E..-N-- 235
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 ........................IPPHTTIP.....PHIPQLD-Y-----VT.-V.LKD-TT-QQ-L--RQ---ETGET.............................GTNGIKG-R-IN----T-S----------L--Q------Y-LM---DIQ-----E..-R-- 236
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MAC.US.x.EMBL_3 PTSA.......PVSEKIDM.....VNETSSCIAQNNCTGL-QEQMIS-K-TMT.GL.K-D-TKEYNETW-ST-LVCEQ.............................GNSTDNESRCYMNH------QES-D-HYWDT-RFR----P-Y-L-R--DTNYS-FM-K.-SK- 260
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MND-2.CM.98.CM16 T...............KTV.....ANTTELDID.TNNTETTTQQNRV-K--TT.GL.C-DCKLEIEEN-RYE-VTC...............................TNGTNNTY-CYM-Q--------D-N-A-TDE-KFRL---P-YVL-R-LERLNVSKK...---I 244
MND-2.GA.x.M14 TP........................AVTGLEVTVQNNESTTQ-NRV-K--TT.GL.C-DCKIEIKES-RYE-VTCTK.............................KENDTETEECYM-H--------D-N-A-TDKMTFRL---P-YIL-R-RE-LNKTKL...-A-- 244
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RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 SATAS.TN..IDCGIN...........NETCS......AV-DENVMQ-T-AVA.GL.K-DEKH-YNDTW-SR-LWCQKAN................................NV-QCFMRH---TS-H-F-EPRYW--FRLR----P---L----DYNYT-FDT..-H-- 245
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 PTAAK.TTTKVDCPMN...........NETCA......AVPDEDVM--E-AVA.GL.K-DEKY-ANDTW-SR-LWCEKDKN...........................NNKTTKRQCFMRH---TS-Q-F-EPKYW--FR-R----P---L-V-KD-NYT-FDT..-H-- 254
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 TTQRT.IGVEKECTAG...........NETCE......EVQDADVMS-E-AVA.GL.K-DEKH-YNDTW-SR-LWCEKET...........................NSTNSTKKKCFVRH---TS-Q-F-EPKYW--FRLR----P---L-V-KD-NYT-FDT..-V-- 256
RCM.NG.x.NG411 TTRTT.KEIGKDCYAN...........QTECS......SVPDADVM--E-TVA.GL.K-DEKM-VNDTW-SR-LWCKAGN...............................NNTRQCFIRH---TS-Q-F-EPKYW--FRLR----P-Y-----LDANYT-FDT..-Q-- 250
SAB.SN.x.SAB1 VVS.........................VGFNDSVIEQE---EQAM----AMA.GY.R-DVKKNYSTVWDDQEVVCEEGREKSNA..........................THTVGCYMIH------KE--D-TYWDTFRLR------Y-L-R-ADTDYS-HKA..-R-- 252
SMM.CI.79.SIVsmCI2 TTTTAVTATAVTTTAGGDI.....INDTTECIRNDSCPGL-PEPLIG-K--MT.GL.K-D-KKEYNETW-SQ-LVCER-..............................GNGSESRCYMNH------QES-D-HYWDA-RFR----P-Y-L-R--DTNYS-FE-N.--K- 266
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 TETNIVDIVNETSP................CMPNNNCSGL-EEPMIG-R--MT.GL.K-D-KKEYNETW-SR-LVCEQ-..............................NNENESRCYMSH------QES-D-HYWDA-RFR----P-Y-L-R--DTNYS-FA-N.-SK- 255
SMM.SL.92.SIVsmSL92A TKASTTLTVPVKELNDTSF...........CMTNDTCPGI-QEPMIG-K-SMT.GL.R-D-KKQYNETW-AR--VCEED..............................NQTGNSRCYMRH----I-QES-D-HYWDAVRFR----P-Y-L-R--DTNYS-FA-N.-SK- 260
SMM.SL.92.SL92B TTSPLTAASPSGE....EI.....VNDTMSCTKNNNCSGI-QEPMIG-Q--MT.GL.K-DQKRQYNETW-SR-LVCEQ...............................GGNESSRCYMNH------QES-D-HYWDA-RYR----P-Y-L-R--DTNYS-FA-N.-SK- 261
STM.US.89.STM_37_16 AAAAAT.........KPEL.....VNETSSCVSNNNCTGL-EESLVG-K--MT.GL.K-D-KREYNETW-SS-L-CEQ..............................NVTGEESRCYMRH------QES-D-HYWDALRFR----P-Y-L-R--DTNYT-FA-N.-SK- 257
SUN.GA.98.L14 TTTAKTTTQTTSSTSSTAS.....TTTPMPLDWNCTDTENIAESN-V-KY-VT.GL.C-DCKTEVEQN-RDTEVTCNG--...................................TCYM-H--D-I---D-H-GIMQNAYFRL-----YML-R-DE-LNATKK...-K-I 258
SYK.KE.x.KE51 ................SPT.....TTTNKAATPPAWWGDNSTETRY-----MT.GG.FKD-KHQYN-----S--MREE.................................GNESY-Y-QH-----MRN--E-QT-R-F--Q----P-YSL----DTE-E-DAE..-Q-- 243
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM ................TPT.....TSPPTTPPNETWWGDNSTEPRF-----LT.GG.FKD-K-QYR-----D-LMKEE.................................GNSSY-Y-LH------SA--E-QT-Q-F--Q----P-YSL----DTN-E-DDV..---- 236
TAL.CM.00.266 ...........................AMSNSNMPWWGDNTTEPVY--TW-MT.GA.F-D-RYTYFSHW-LA-LMKEPGNGS.................................F-YA-G--V---A---E-THYQAF--Q--------LI---DSPWT-R-K..-H-I 235
TAL.CM.01.8023 SVTS.......................KRTNDTNVWWGNNATEPVY--TW-MT.GG.F-D-KYTYFSHW-LA-LMKEPGNGN...............................DSY-YA-G--L---A---E-THYQAF--Q--------LI---DNPWT-R-K..-H-I 251
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 ..........DPCPNT..........DESSCNATLVTNS-DYENSSI---AMA.GY.R-DVKK-YNSTW-DQELVCEKENN..........................TTG...TRGCYMIH--D---KE--E-TYWDTLRLR------------KDTNYT-F-V..-R-- 253
VER.DE.x.AGM3 ITASTT...TLPCVQNK.T.....STVLESCNETIIEKELNEEPAS--T-AMA.GY.V-DQKK-YSVVWNDAE-MC...............................KKGNNSNRECYMIH--D---KE--D-TYWDELRLR--------L----DYDYA-FKTN.-S-- 262
VER.KE.x.9063 KTG.......DPCIKSTNN.....NVNLQPCNASLIEEEL-EEAAS--T-AMA.GY.--DQKKNYSVVWNDAE-YCKNSSSSNSS......................TK......ECYMIH--D---KE--E-TYWDELRLR--------L---HDHDY--YKQN.-S-- 262
VER.KE.x.AGM155 ..........LPCVRNKTD......SNLQSCNDTIIEKE-NDEAAS--T-AMA.GY.--DQKKNYSVVWNDAE-FCKRSTSHNGT......................K.......ECYMIH--D---KE--D-TYWDELRLR------Y-L----DWDYA-FK-E.-S-- 257
VER.KE.x.TYO1_patent ..........LPCVGPTSG......ENLQSCNASIIERE--DEPAS--T-AMA.GY.V-DQKKNYSVVWNDAE-YCKNKTNSTSK..............................ECYMIH--D---KE--D-TYWDQLRLR------Y-L----DEDY--YKQN.-S-- 255
WRC.CI.97.97CI14 RA......TTSATTTVGTV.....STTPVMQVENNCSQVNTSEINHV-R--TT.GM.CKDCRIEIKES-RGD-VVCNN-S...................................ECYINH--E---K-D-Q-GWQDEQY-RM---P-SVL----E-LNSSKL...-E-- 247
WRC.CI.98.98CI04 APTISTISAAPTTSTISAG.....TRTPAMPVDNNCTTVNTSEINHV-R--TT.GM.CKDCRIEIKES-RGD-VVCNK-G-..................................ECYVNH--E---K-D-Q-GWQDEQYVRM---P-SVL----EPLNSSKL...-E-- 258
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ..........TTTPVTPPQ.....NTTPSMDVENNSTSLNLTDTNHV-R--VT.GL.C-DCK-EIVES-RGD-VRCTQH...............................GNGTQTCYINH--E---H-D-Q-AWHDEQY-RM---P-YVL-R--E-LNSSKL...-E-- 250
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H1B.FR.83.HXB2 STVQCTHGIRPVVSTQLLLNGSLAEEEVVIR........SVNFTDNAKTIIVQLNTSVEINCTRPNNNTRKRIRIQRGPGRAFV....TIGK.IGNMRQAHCNISRAKWNNTLKQIASKLREQFGNNKTII..............................FKQSSGGDP 369
H1A1.UG.85.U455_U455A ---------K---------------R-IR--........-E---N---------VNP-K---S--Y-TRKNIR-YSI-S-Q--Y....VT--I--DI------V--RD--R-IQ-V-EQ-KKK-N-KT...............................II-AS-----I 367
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH --------------------------DI---........-E-------N------V-I-------------K-TL..----VLY....-T-EI--DI-R----L--TS--------VE----IKQFKNKT-.............................V--------- 373
H1C.ET.86.ETH2220 ---------K------------I--G-TI--........FE-L-N---I------E----T----S----ES---..---QT-Y....AT-DI--DI--------EE---K--QKVKE--QKH-P-.--..............................IE--P-----L 364
H1D.CD.84.84ZR085 -S-------------------------I---........-E-L-N---I---H--Q---------YKKE-Q-TP-..-Q-Q-LY....-TRYTTRIIG--Y----GV------R-V-R--GNLLNQT-...............................II--P------ 374
H1F1.BE.93.VI850 ---------K----------------GI---........-Q-ISN-------H--E--Q------------G-HL..---QT-Y....AT-AI--DI-K------GTQ-----EYVKAE-KSH-P--.-A.............................IK-N------L 359
H1G.SE.93.SE6165_G6165 ---------K---------------GKIKV-........-E-----T-V------KT------------M----MGI---QT-Y....AT-AI--DI------VTKR--KEA-QNV-AE-GKI-NKSSEN.............................IT-NS-A---L 376
H1H.CF.90.056 --------------------------QII--........TK-IS--T-N-----K-P-N-T---------TS-HL..------Y....AT-DI--DI---------TD--K--H-VVTQ-GIHLN-RT...............................IS--PN----M 360
H1J.SE.93.SE9280_7887 ---------K------------I--GDII--........-E-IS----N------KT---V-Y--------G-HM..---QVLY....AT-EI---I-ET-----ERD-S---RRV-T----H-NKT................................IN-TSP----I 360
H1K.CM.96.96CM_MP535 ---------K-----------------II--........-E-I---T-N------ET-Q------------S-HM..---K--Y....-T-DI--DI--------GE---M--SRVKE--K-H-K-GTI..............................TFKPPNP---- 370
H101_AE.TH.90.CM240 -S-------K-----------------II--........-EDL-N-------H--K---------S----TS-T-..----V-Y....RT-DI---I-K-Y-E-NGT---KV---VTE--K-H-NKT................................II-QPP----L 369
H102_AG.NG.x.IBNG ---------K---------------G-----........-E-I-N---------ANP-K------------GVH-..---Q--Y....AT-DI--DI------V-KTE--K--H-VVTQ-KTY-K-TT...............................II-ANPL---V 364
H1O.BE.87.ANT70 TV-T-------T-----I---T-SKGK..--......MMAKDILEGG-N---T--STLNMT-E--QIDI.QEM--..--MAWYSM..GIG-TAGNSS-A-Y-KYNATD-GKI---T-E.RYL..ELVNNT.....GSINMTF...NHS.................----L 363
H1O.CM.91.MVP5180 -V-T-----K-T-----I---T-SR-K..--......IMGK-I-ES--N---T---PINMT-I-EGIAEVQD-YT..--M-WRSMTLKRSNNTSPRS-V-Y-TYNKTV-E-A-Q-T-I.RYL..NLVNQT.....ENVTIIF...SRT.................----A 370
H1O.CM.94.BCF06 -V-T-----K-T-----IM--T-SRGK..--......IMGR-I---T-N-V-T----INMT---KGRGKIQ--AT..--L-WVSM.AAKTESQNTGS-I-Y-MYNNTE-I-----T-E.RYL..ELVNKTRNLSKTRNFSI#Y..STT...............V#----I 376
H1O.CM.96.96CMA102 TV-T-----K-TI----I---T-SKGD..--......IMGR-I--S--N-L-T--S--SMT-E--Y-LSVQQ---..--MSWYSV..GIGRDNATDP-R-F-SFNTTD-VK----T-E.RYL..ELVNNSKT...XNISIIF...SNS.................A---L 372
H1O.FR.92.VAU TV-T-----K-T-----I---A-SKGN..-T......IMGKDIS-SGEN-LIT---DMT-A-E--GSQ-IRK-MA..--MAWYSM...ALSNTK-DT-A-Y--Y-ATD--KA--N-TE.RYL..ELVEYNQ....TDVTIKF...GNH.................----A 369
H1O.SN.99.99SE_MP1299 TA-T-----K-T-----I---T-S-GN..--......IMGK-IS--M-N---T--STINMT-V-QG-QSVQE-Q-..--MAWYSM.SLAQEGKPN-S-I-Y-KYNISD-EKA---T-E.RYL..DLRNNT.....NTVNITF...ERS.................I---S 374
H1O.US.99.99USTWLA -V-T-----K-T---H-IF--TISKGK..--......IMAK-ISS-SDN-L-T--STINMT-M--G--SVQEM--..--MAWYSMG..LGNGYTNRS-I-F-TYNATE-KE--QG--E.RYL..ELVNYT.....EKINITF...KNS.................TD--I 370
H1O.US.x.I_2478B TV-T-----K-T-----I---TIS-GK..--......IIAK-ISATGNN---T---TINMT-Q--GHQDVQE-MT..--LAWYSMELKKD##NTSKS-I-Y-EYNPKD-EKA-R-T-E.RYL..ELVNNT.....GNINMIF...NYS................-T---- 383
H1N.CM.02.DJO0131 ---------K--I----I-----DK.DI---.........N-S...GGNLL--W-EI-TM-----G---GGQVQ-..--AMT-Y....N-E-IV-DI------V-N.E-RSMWNKTKE.KIK..SLLGNN-...........................TFKAQEKN---- 358
H1N.CM.02.SJGddd ---------K--I----I-----NTDDII--........NDS....SGNLL--W-KT-S------G----GQVQ-..--AMT-Y....N-ERIV-DT-----IV-KKD-TKMWNRTKE.KIGSNKTFQARNKT.................................E--- 354
H1N.CM.04.04CM_1131_03 ---------K--I----IM----D-TDI---........NDSG-.ILGN-L--W-KT-L------G---GGQVQ-..--AMT-Y....N-E-I--DI------V-EEE-KSMWNRTKE.KIK..DIL...........................GNKTTFEARGND-S-- 373
H1N.CM.06.U14296 ---------K--I--H-A------D.DI-V-.............N-SGNML--WXET-S------G---GGQVQ-..--AMT-Y....N-E-I--DI-----IV--KD-ESMWNKTKA.KIK..ETL......................GENITFRA.RKKN....E--- 372
H1N.CM.06.U14842 ---------K--I----I-----DTDDI---........NSSDSNTSGDLL--W-KT-S------G---GGQVQ-..---MT-Y....N-ERI--DI-----SV--KD-GAMWNSTKE.KIR..NLLG.....................SKNITFRARGKND.....--- 371
H1N.CM.95.YBF30 ---------K--I----I-----NTDGI---............N-SHSNLL--W-ET-P------G---GGQVQ-..--AMT-Y....N-E-IV-DI---Y--V-KEL-EPMWNRTREEIKKIL-K-N.............................ITFRARERNE--L 368
H1P.CM.06.U14788 VITH-----K-T-----I---T--KG-PLVI........TQ-VS-TG-V---K--E--SLT-I--G----GQVQL..-VMTWY.....NMKHYV-DI-A----V--EN-KR--EWVSEAIWKAYPQHSNHTSK......................HNHTFV--N-T---- 381
H1P.FR.06.RBF168 VITH-----K-XX---XI---T---X-PLVI........TQ-VS-TRYV---K--XN-SLT-V--G----XQVQ-..--MTWY.....NMKFYTXDIXK-Y--X-MQX-TK--ESVSKAIWKAYPQPPN..........................QNHTFV-RN-T---- 370
CPZ.CD.06.BF1167 RI-H---S-F-MIA-A-H----VE-G-TKAY.......YVEAKHNAPLL-KFNKA-VFN-T-V--G----GQVQ-..---MT-Y....N-RNV--DT-K-F-YVNKTL-E-ATEAAKVAIN-TLK-TTFKN....................TTYTFRTDGDL-WI----Q 380
CPZ.CD.90.ANT -V-H-----S-M-A-W-----TYQTNTS-VM........NGRKNESVLVRFGKEFENLT-T-I--G-R-VRNLQ-..---MT-Y....NVEIAT-DT-K-F-TVNKTL-EQARNKTEHV-A-HWKKVDNKTN..........................AKTIWTFQD--- 372
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ---H-----K---T---II-----T-NITV-........VN-ASK-THDW----S-A-NLT-K-VG----GKVQ-..---MT-Y....NMDHIF-DT-K-F-ELNGTT--E--QKVRES-IKEIKA-ANGTY..........................NIT-EP------ 382
CPZ.CM.05.LB715 ---H-----------H--------KGDIM--........VKXXXQXTDX--X---X-IN-T-I--G---I-G-P-..---QH-Y....GTETVV-DT-K-Y-K-NGTQ-FD---RV-WE-K-T-NLT...............................RVT-D-A-P--- 394
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 ---H-----K-T-T---I---------E-VF.....RTKNMTAPGLSD-V----KRAIP---S--G---GRA-NL..S--TT-F....NTEAL---P-K-S-HLNGTL---I-NR-KQ-IKNSTTWHRGD-.............................T-TKHP---- 370
CPZ.TZ.00.TAN1 -V-H-----Y-MIA-A-H-----E---TKAY.........FVN-SVNTPLL-KF-V-INLT-E-TG----GQVQ-..---MT-Y....N-ENVV-DT-K-Y-SVNATT-YRN-DWAMAAINTTMRARNETV...........................QQT-QWQRD--- 367
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 -V-H-----M-MIASW-H---TYEK-KTKVY.........HTNVT-NPPLL-KF-ETIH-T-E-TG----GQVQ-..---MT-Y....NRENIF-DT-K-F-YVNATE-RR--EMAKTA---ATK................................KPTLNITRPK--- 373
CPZ.TZ.06.TAN5 -V-H-----Y-MIA-A-H---T-E-NKTTAY.........FADSTHNQPLL-KFHKA-NLT-V-TG----GQVQ-..---MT-Y....N-ENVV-DT-K-F-IVNATE-S-A-NESKIAIN-TLRKYNKTSYGNFT...........................WNT.--- 373
CPZ.TZ.09.UG38 -V-H-----Y-MIA-A-H---T-EKHNTTAY.........FATPTHN-PLLIKF-K--DM----TG--S-GQVQ-..---MT-Y....N-ENIV--T-K-Y-TVNYQE-SHAIGEAKKVAE-ALKK-I-FR................................WNQ---L 358
CPZ.US.85.US_Marilyn ---------K---T---II-----TKN-TV-..........SK.NF-DI-L--FSEG-NMT-I--G---VGNVQL..---MT-Y....N-P-IV-DV-E------KLT-EKQR-YTLEIIKKEANLT-V...............................ELIPNA---- 349

* * *
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MAC.US.x.239 VVSS--RMMETQT--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKYYNLTMK-R--G-K-VLPVT-..MS-LV-.....HSQPINDRPK--W-WF.GG--KDAI-EVKQTIVKHPRY...TGTNNT.DKINLT.....................APG---- 386
H2A.DE.x.BEN VAAS--RMMETQT--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKYYNLTMR-K--G-K-VLP-TL..MS-LV-.....HSQPINTRP---W-RF.GGR-REAMQEVKQT-VQHPRYKGINDT........................GKINFT-PGA-S-- 381
H2A.PT.x.ALI VAAT--RMMETQT--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKHYNLTMH-K--G-K-VVP-TL..MS-LI-.....HSQPINKRP---W-WF.KGE-RKAMQEVKET-VKHPRYKG-NDT........................NQINFT-PGR-S-A 378
H2A.SN.86.ST_JSP4_27 VAAT--RMMETQT--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKFYNLTVH-K--G-K-VVP-TL..MS-LV-.....HSQPINRRP---W-WF.KGE-KEAM-EVKLT-AKHPRYKG-NDT........................EKIRFIAPGERS-- 376
H2B.CI.x.EHO VVSL.YRMMETQT--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGK--RTI-SLNSYYNLTMH-K--G-KMVVP--T..VS-IL-.....HSQPINKRPK--W-WF.KGN-TEAIQEVKETIKNHPRYSG-TNI........................SQIRLAEHARSS-- 379
H2B.GH.86.D205_ALT VASS--RMMETQS--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHEK--RTI-SLNTYYNLS-H-K--G-K-VVP--T..VS-LL-.....HSQPINKRP---W-WF.KGN-TEAI-EVKRTIIKHPRYKGGAKNIT......................SVKLVSEHGK-S-- 383
H2G.CI.92.Abt96 VVST--RMMETQT--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKYYNLT-X-R--G-K-VLP-T-..MS-LV-.....HSQPINERP---W-WF.GG--KEAMQEVKETVVKHPSYKG-NDTKXITFTT........................PGE-S-- 387
H2U.CI.07.07IC_TNP3 VVST--RMMETQT--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKYYNLTVR-R--G-K-VLPVT-..MS-LV-.....HSQPINERPK--W-WF.GGS-KEAIQEVKET-VKHPRYTGINDTKKINLTQ.........................PG---- 389
H2U.FR.96.12034 VVST--RMRGTQT--WFGF--TRS-NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKYYNLTMY-R--G-K-VLPVT-..MS-LV-.....HSQAINN-PK--W-WF.GGN-KGAIQEVKETIANHPRYHG-KNI.SQINLA........................EPA---S 382
COL.CM.x.CGU1 TA-S---EFNIT-MSHV-V-A-KELSDWAKD......REG-WKN-SGTIEYYWFPKDIALG-I-RG-SSHRNLNT..AN-AK-Y....YELIPYSKGIYGR-QFVPMTGQ-KKNKTQFAIEIKKNLTAWLERISRKNI...................TITPRNGNRTS-- 379
COL.UG.10.BWC01 TA-S---EFNVT-MSHV-V-A-EELK-WSKD......REG-WKNESGTFEYYWFPKDIALG-I-RG-SSHRNLNT..AN-AK-Y....YEVRPEADRWKGR-QF.VPMNQKNMTKK.EFAGKIVE-LTNWLQNITEYGN.................ITIKPRNGNKTS-- 386
COL.UG.10.BWC07 YATS---EFNLTI-SHIVV---KTLVDYAKT......REGIWANESGNIEYYWFPKDLYLG-K-RG-V-NRNLNT..AN-AV-Y....YELRGQDADWK-R-QF.VKIGM-KTTLAQEIKKNLTYWL-N-TSYDNITIK.....................PRNGNKTS-- 375
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 -A-A--NL-HTMA--W-QF---DE-RAEE-HV....IRK..GLENKTI--RIPPEYNLRLD-V--G-K-YRATHM..AT-LS-Y....-TFVERLRIKR---RM.-GN-SGAVSD-KQV-KGIY...NVTN.............................ITMHYP---R 362
DEB.CM.99.CM40 TA-A--NL-HTMA--WVQF---DE-RAEELHI..IRKEVKGEVQNGSI--R-PAKYNLTLT-V--G-K-YRA-HM..AT-LS-Y....-TFIQRLRIKR---RL.NGS-A-AT-EMRQ-IL-I--KANRTNN............................LTIHYPK--R 381
DEB.CM.99.CM5 TA-A--NL-HTMA--WMQF---DE-RAED-HI....IRK..GLENKTI-VRIPPKYNLSLD-V--G-K-YRAVHM..AT-LS-Y....-TFIPRLRIKR---RM.-GN-TGAV-E-R-R-K-IY...NVTK.............................ITVHYP---R 363
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 -ARV--DE-HTMA--W-IM-STVELLDNHTQI.....IRNTSKDNQTIA-LFRKSSVIKLK----G-V-L-GLNM..AA-IVMR....ATIIPRRAI-R-A-K-VGGN-TR-RQE-EKAVK-E-NI-G-VKW.............................DVPRV---- 377
DRL.x.x.FAO TA----RHMPATI-SHFGF--TKHGQDEL-ET.....RGKPD-LNHKYVFR-NKKWNLK-I-R-KG-RSIISTPS..AS-LL-Y....HGLEPGK-LKRGM-KF.EGQ-GKA-GSL-KE-KSVS-SIWRNTTNSTCISLKGKK..IQDRNVTGCMLKQLKVDNYTTK--L 420
GOR.CM.04.SIVgorCP684con -I-H-------T-----I---T--KGNNATI.......I-S-SS-S-TD---K-ANP---T-E-TG----GQ-QV..--LTIY.....NSENI---T-K-F-KYNXTA-QKA-QATVRA-KTNLTHYFN..................................K------ 357
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 -I-H-------T-----I---T---GNAT-I........-K-SS-SG-D---K-ARP---T-E-TG----GQ-Q-..--MTIY.....NSENIV--T-K-F-KYNETN-QGA--DTVQA-N-SLIHFR...................................N------ 356
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 -V-H--RL-NTTIT-GIG----RS-NRTE-W.......QKGGNDNDTVI-KLNKFYNLTVR-R--G-K-VLPVT-..MA-LV-.....HSQ-YNTRLK--W-HF.QGD-KGAW-EVREEVKKVKNLTEVS-E.........................NIHLRRIW..--- 373
GSN.CM.99.CN166 -A-T-----Q-L-A-W-H---TYQPGNNTRIM.......MNGMKNESIV-GFGEDYHLNLT-I--G-K-IRNLQ-..-A-MT-Y....SQVIVG--T-K-Y-RLDPDR--RAIREAMKAMN-HWE-KTG.........................RNDTQIRWTSEPK--L 385
GSN.CM.99.CN71 -A-T-----Q-L-A-W-H---TYQPGNNTRVM.......MNGKKNESIV-GFGEDYQLTLT-I--G-K-L-NLQ-..-A-MT-Y....SQIIVG-DT-K-Y-KLNHT--DIAIR-AMKAMKNHWEKINNDTT......................PNKTQIRWTSEPK--L 390
LST.CD.88.SIVlhoest485 TATP--DYMIST--SFFGF--TNHT-DKL-PL...TPKKMG-LL-AKFVYK-SGKWGLI-R-I-KG-RSEVSTIS..ST-LL-Y....YGLEHGSRL-L-Q-KF.EGQ-GRMFNNLGKM-QKLNATAMNYTNGQCPEGK.........QPCGRHLKGLPIANMTRR-EGL 409
LST.CD.88.SIVlhoest524 TATP--DYMISS--SFFGF--TNHT-DEL-PL...TPKKMGDLNGAKFVYK-AGKWGLI-R-I-KG-RSEVSTIS..ST-LL-Y....YGLEHGSRL-L-Q-KF.EGQ-GRMFNNLGRM-KKLNETAMNYKEGNCSTPG.........KPCGRQLKGLPIANMTRR-V-L 412
LST.KE.x.lho7 TATP--GYMLSS--SFFGF--TNHTRDEL-PL...TPNKMEDLNGAKFVYK-AGKWGLI-R-I-KG-RSEVSTIS..ST-YL-Y....YGLEHGSRL-L-Q-KF.EGQ-GRMFNNLGKM-K-LNAEAMNYTEGTGTCDSKK.......TTCGRKLKGLPIANMTRH-A-L 407
MAC.US.x.EMBL_3 VVSS--RMMETQT--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKYYNLTMK-R--G-K-VLPVT-..MS-LV-.....HSQPLTDRPK--W-WF.GG--KDAI-EVKQTIVKHPRY...TGTNNT.DKINLT.....................APG---- 388
MND-1.GA.x.MNDGB1 -A----QHLVAT--SFFGF--TMHK.-GELIPIDDKYRGPEE-HQRKFVYK-PGKYGLK-E-H-KG-RSVVSTPS..AT-LL-Y....HGLEPGK-LKKGM-TFKGRWGLALWSLAKELNKLNDSIKVNQTCKNFTSTGEENKQNTDKQKEFAKCIKTLKIDNYTTS--R 404
MND-2.CM.98.CM16 TA----QPLPATT--MCGSS-TKHDYNEL-QT..NTKKGKEE-H-HKYVYR-DEKYNLQVV-R-KG-RSVISTPS..AT-LI-Y....SGLEPGK-LKKGM-QL.KGQ-GIAMHDL-IE--KIDSSIWRNVT.KGYCKGLKRK.....ENRTGCALKTIKVSDYTTK-E- 399
MND-2.GA.x.M14 -A----DPMPATI--MFGF--TKHNYDEL-LV..NPQ...KE-H-HKYVYR-NKKWGLKVV-D-KG-RSIVSVPS..AS-LI-Y....HGLEPGR-LKKGM-RL.IGQ-GRA-NALSRE-KKVNASIYRGFNASGPCRGINNR...GVVNKTGCALKTIEVSNYTTI-E- 399
MND-2.x.x.5440 -A----APLPATI--MFGF--TKHDYDEL-QT..NPRKGKDE-H-HKYVYR-DKKWGLQVR-R-KG-RSIISTPS..ST-LL-Y....HGLEPGK-L-KGK-QL.EG--GQA-HSLSLE--KINDSIYKDNH.NMTCKSSNNK.....KNTTGCHLKTISISESTVK-E- 420
MNE.US.x.MNE027 VVSS--RMMETQT--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHSK--RTI-SLNKYNNLTMK-R--G-K-VLPVT-..MS-LV-.....HSQPINERPK--W-RF.EGN-KEAI-EVKQTIVKHPRY...TGTNNT.DKINLT.....................APR---- 387
MON.CM.99.L1_99CML1 -A-T---A-Q-I-A-WFQ--STGNAPNTTVMM........NKQKNESIVVRLAKHLH-N-T-I--G-K-IRNLQ-..-A-MT-Y....SQLIVG--T-K-Y-KVNKTQ-ETA-QAVHEAVKTEWEKKNNGTN........................VTTISWRFQPQ--K 371
MON.NG.x.NG1 -A-T-----M-I---WFQ--ATS-TNXTTVMM........NGKRNESIV-RLXKTL--N-T-I--G-K-LRNLQ-..-A-MT-Y....SQIIVG--X-K-Y-QVNKTQ-DAA-HAAHXAIXXEWESKNNNVT........................VANITWRYQPK--N 382
MUS-1.CM.01.CM1239 TATH-----L-L-A-W-Q---TYL-GNNTAVM.......MNGDKNESIG-KFGE-FR-NLT-L--G-K-IRNLQ-..-A-MT-Y....SQLIVG-DT-R-Y-K-NKTQ-DVA-R-AMLAM-KHWHGRLEKQGE.NITEE.................KIKIRWTSQPK--N 388
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 TARH-----L-L-A-W-Q---TYL-GNNTAVM.......MNGDKNESIG-KFGE-FR-NLT-I--G-K-IRNLQ-..-A-MT-Y....SQLIVD-DT-R-Y-K-NKTQ-DPA-R-AMLAM-KHWHGRLQKQNHSSINET.................KIKIRWRSEPK--Q 394
MUS-2.CM.01.CM1246 TARH---D-L-LIA-W-Q---TYLPGNDTAVM.......MNGDKNESIA-KFGE-FR-NLT-I--G-K-IRNLQ-..-A-MT-Y....SQLIVD-DT-R-Y-K-NKTQ-DPA-R-AMIAM-DHWH-RLQKANK.TINKT.................EIKIRWTSEPK--R 392
MUS-2.CM.01.CM2500 TATH-----L-L-A-W-Q---TYLPGNDTAVM.......MNGKKNESIA-QFGE-FR-NLT-L--G-K-IRNLQ-..-A-MS-Y....SQLIVD-DT-R-Y-K-NKTQ-DPA-R-AMKAM-AHWA.KMD.....NRSES.................DIKIRWTSEPK--R 375
OLC.CI.97.97CI12 -A-T--PPLSAT--SFFGF--TRHKASRL-PI.TGDLNHKPREGTGVYVMAIADKYKL--E-I-KG-RSIVSVNS..AS-LVYY....AGLEPY--IDKGL-RFKGQWGWMLYALGKGLEK-NNTWANYTGVNITGIGR....NSTTFAKAIKR...FKFDE-LKR---D 400
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 TATS--DM-NTT---SFG----IS-NRTW-Y.........QRKQS-RTI-GLNSFYNLTVS-R--S-R-I-G-SL..AT-.V-.....ISL-VEKRPKG-W-RF.YGN-KGAW-EVKE-VIQTK-YKG-NDT.........................TKINIRSVY---D 372
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 TATS--DM-NTT---SFG----IS-NRTW-Y.........QRKQS-RTV-GLNREYNLTVE-R--S-R-V-G-SL..AT-.V-.....ISLRVEKRPKG-W-RF.YGN-TGAWEEVKKEVIKTK-YKG-NDT.........................KKIYIRSHY---D 381
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 TATS---M-NTT-ASGFG----INVN-TW-Y.........QRRQS-RTV-GLNSFYNLSVT-R--S-R-V-G-SL..AT-.V-.....ISLRVEKRPKG-W-RF.EGN-TDAW-EVKERVKTTK-YRG-SNT.........................DKIKIRTVY---D 383
RCM.NG.x.NG411 TATS---M-NTT---SFG----IS-NRTW-Y.........QRKQS-RTV-GLNRHFNLTVT-R--S-R-V-G-SL..AT-.V-.....ISLRVQKRPKG-W-RF.DGD-KGAW-EVKEAINKTK-YKG-RQP.........................ENITIRSVY---D 377
SAB.SN.x.SAB1 TVSA--RL-NTT---GIGI---YVANRTE-W.......QKNGNSNDSVI-RLNRYFNLT-R-R--G-K-VLPVT-..MA-LV-.....HSQ-YNTRLK--W-WF.GGN-RGAW-EVKETIVRLPPKKYSGTN........................DTNKI-L-RQW--- 383
SMM.CI.79.SIVsmCI2 VVST--RMMETQT--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKYYNLTMR-R--G-K-VLPVT-..MS-LV-.....HSQPINERPK--W-WF.GG--KEA--EVKET-VKHPRY..KGGTNDT.RKINFTE....................PGRKS-- 396
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 VVSS--RMMETQT--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKYYNLT-R-R--G-K-VLPVT-..MS-LV-.....HSQPINERPK--W-WF.GGS-RKAIQEVKET-VKHPRY...TGTNDT.NKINLTA.....................PG---- 383
SMM.SL.92.SIVsmSL92A VVSS--RMMETQT--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGRS-RTI-SLNKTYGL-LH-R--G-K-VLPVT-..MS-LV-.....HSQPINERPK--W-WF.KGE-KKAIREVKETIVQHPRY...TGTNRT.EKIYLTA.....................PG---- 388
SMM.SL.92.SL92B VVSS--RMMETQT--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGGS-RTI-SLNKYYNLT-K-R--G-K-VLPVT-..MS-LV-.....HSQPINERP---W-WF.GG--REAMQEVKKTIVKHPRY...TGTNDT.RKINLTA.....................PG---- 389
STM.US.89.STM_37_16 VVSS--RMMETQT--WFGF--TR--NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKYYNLTMS-R--G-K-VLPVT-..MS-LV-.....HSQPINERPK--W-WF.GGE-RGAI-EVKET-VKHPRY...TGTNDT.AKIRIVA.....................PG---- 385
SUN.GA.98.L14 TATP--NYMTST--SFFGF--TRHK-DEL-PI....NNKVGQGAEGEYVWK-AAKWGLV-Q-I-KG-RSQVSTIS..ST-LL-Y....YGLEPGSKL-L-Q-KF.VGQ-GRAFATLGKL--QVEPLANMSNG..CTFDNITKT..CRFTNGTDFKKMIKFKPMEKH-A-A 413
SYK.KE.x.KE51 TA-S---PFNTLA--WFQ---TYKAKDK-RFI.......RQKDKNESVI-L-PEKLGLQLV-E--G-ESI-N-QL..AA-FFLPVI.QGRL-TGKAAKR-F-KV.KGE-GKFFE-VHNESIKVWK-..............................VTSTSWRSQPQ--L 372
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM TA-S--QEFNTLA--WFQ---TYKAKDK-RFI.......KQKDKNESVI-L-PEALRLQ-I-E--G-ESI-N-QL..AA-YFLPVI.QGKL-TGRDAKR-F-RV.TGN-TEFF--VHEQATKTWK-..............................VTNTTWRSQP---L 365
TAL.CM.00.266 -A-H--DP-TTIAA-W-I---TK.-NHTQVI........HQAPKNESAI-LLGKEHNLT-T-I--G-R-I-DLQ-..AA-LM-H....SQIIAGK-LNR-Y-KL.EGN-TKAMESANEEIAKRYKEHINNTD........................KVNITWTAVRR--L 365
TAL.CM.01.8023 -A-H--DP-TTIAA-W-V---TK.-NQTQ-I........HQAPKNESAI-LLGKEHNIT-Q-I--G-R-I-DLQ-..AA-LM-H....SQIIAGKDLKR-Y-K-.EGN-TRAMEDVNE-IAKAYKDHINSSS.......................GTAQIRWQGVRK--L 382
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -V-S--GLMNTT--SAFGI---Q--NRTE-W.......QKHGVSN-SVI-KLNKHYKLK-V-R--G-K-VLPVT-..MA-LV-.....HSQQYNTKL---W-HF.QGD-KGAWREVRKTIV-LPKEKYRGTN........................NTRQIWLSRQW--- 384
VER.DE.x.AGM3 -V-H--NL-NTT-T-G------YS-NRTQ-W.......QKHRVSNDSVLVLFNKHYNLTVT-K--G-K-VLPVT-..MA-LV-.....HSQRYNTRL---W-HF.QGN-RGAW-EVKNEIVKLPKDRYQGTN........................DTEEIYL-RLF--- 393
VER.KE.x.9063 -V-H--GLMNTT---G------YS-NRTQ-W.......QKHRVNNDSVIVLFNKYYNLTVT-K--G-K-VLPVT-..MA-LV-.....HSQ-YNTKL---W-HF.QGR-REAW-EVKEEIIKLPKDRYRGTN........................DTEKIYL-RQF--- 393
VER.KE.x.AGM155 -V-H--TLMNTT-T-G------YS-NRTQ-W.......QKHGVSNDSVL-LLNKHYNLTVT-K--G-K-VLPVT-..MA-LV-.....HSQ-YNTRL---W-HF.QGN-KGAW-EVQEEIVKLPKERYQGTN........................DTNKI-L-RQF--- 388
VER.KE.x.TYO1_patent -V-H--GLMNTT-T-G------YH-NRTQ-W.......QKHRVNN-TVL-LFNKHYNLSVT-R--G-K-VLPVT-..MA-LV-.....HSQ-YNMKL---W-HF.EGN-RGAWREVKQ-IV-LPKDRYKGTN........................NTEHIYL-RQW--- 386
WRC.CI.97.97CI14 -A-M--DMMTATI-SFFGF--TRHK-GEL-EV.IGNINHKPKEGSG-FVYK-PDKYN-K-E-H-KG-RSLVSVNS..AS-LIYY....AGLEPHR-I-KGL-KFTGLWGKMLYDLGKNLEKYNSSWVNYTEGDCNSKN.....NSADFAKCIKR...FQIRNFTRQ-A-R 402
WRC.CI.98.98CI04 -A-L--DMMTATI-SFFGF--TRYKKGELVEI.IGNINHRPHEGTG-FVYK-PSRYK---E-N-KG-RSVVSVNS..AS-LIYY....AGLEPHR-I-KGL-KFKGLWGHMLYDLGKNLQEYNNTWVNYTE.DCNQKN.....DSREFAKCIKQ...FQIRNFTRK-A-R 412
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 -A-T--DLMTATI-SFFGF--TKYDKGEL-EV.IGNINHKPKDGTG-FVYK-PAKYN-A-E-H-KG-RSLVSVSS..AS-LIYY....AGLEPYK-I-K-L-KFTGQWGHMLYGLGKELQAYNSSWVNYTE.ECNKKG.....NSSAFATCIKQ...FQIRNFTKQ-A-R 404
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H1B.FR.83.HXB2 EIVTHSFNCGGEFFYCNSTQLFNSTWFNSTWSTEGSNNT...........EGSDTITLPCRIKQIINMWQKVGKAMYAPPISG...QIRCSSNITGLLLTRDGGN..................SNNESEIFRPGGGDMRDNWRSELYKY.KVVKIEPLGVAPTKAKRRVV 506
H1A1.UG.85.U455_U455A --T--------------TSG----I-NG-MSNDM-P-G-................---Q-----------R--Q-------Q-...V---E-------------T..................N-TKN-T------------K------.-------------R------ 499
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH ---M----------------------HANGTWKNTEGAD..............NN------------R--E----------E-...----L-------------SS.................EE-QT--------N-K----------.-------------------- 508
H1C.ET.86.ETH2220 --T--------------TSN-----KLELFN-STNL-..................---Q-----------G--R-------E-...I-M-R------------AK.................EPHSTK-----E---------------.---E-K--------P----- 495
H1D.CD.84.84ZR085 --T--------------TSG----A-NI-GH--GLNDTI................--I------------E----------E-...--N---------------A..................N-TQNDT-------------------.-------------------- 506
H1F1.BE.93.VI850 --TM-----R------DTSG---D-GS-NGT........................----------V----G--R---TS--A-...N-T-N--------------...................ESNI-T---E--N-K----------.---E-------------Q-- 482
H1G.SE.93.SE6165_G6165 --T----I-R-------TSG----SLLR-NS-EN-T...................-----K----VR---R--Q-------A-...N-E-N-S----I-------N..............NNTNTS-----------------------.-T---KS------R-R---- 509
H1H.CF.90.056 -VR------R-------TSG----S-EMH-NY-SNDTKG.............NEN----------V----R--R-------Q-...N-M-V------I--I-E--..................ASA-NYT-------------------.---------I----TR---- 495
H1J.SE.93.SE9280_7887 -------------L---TSK----S-DKNSIEATNDTSX..............A---I--K----VR---RT-Q-I-----A-...N-T-T--------------R..............GNG-E-GT-T---T--N-K----------.---E---------------- 498
H1K.CM.96.96CM_MP535 --L--M---A-------T-K---E-GE-G-.........................--------------------I-----A-...S-N-------MI-------...................-THN-T-------------------.---Q-----I---R-R---- 492
H101_AE.TH.90.CM240 --TM-H---R-------T-K---N.T..CLGNETMAGCNDT..............-----K---------GA-Q---------...R-N-V-----I-------V..................N-TDN-T------NIK----------.---Q-----I---R------ 500
H102_AG.NG.x.IBNG --T--------------TSK------D--NSTANHTGSN..............-----Q------V-------Q-------Q-...I---D--------------...................-STN-T-------------------.-------------R------ 497
H1O.BE.87.ANT70 -VTHLH---H-------TAKM--Y.T-SCNGT-....CSVS..NVSQGNNGT.....---KLR-VVRS-IRGQSGL-----K-...NLT-M-----MI-QM-.................NTWN-S-NNVT---I----K-I--T--FN-.---RVK-FS----RIA-P-I 500
H1O.CM.91.MVP5180 -VSHLH---H-------TSGM--Y.T-INCTKSG...CQEIKGSNETNKNGT.....I--KLR-LVRS-M-GESRI-----P-...NLT-H-----MI-QL-QP..................WNSTGENTL--V----K-I--TK--N-.---Q-K-FS-----MS-PII 509
H1O.CM.94.BCF06 -ASSLH---H------DTSR---Y-FKCNGSQC.........NETNKTQTNKTQDTII--K-R-VVRS-I-GELGL-----P-...DLT-K-----MI-QL-TP.................YN-SCDNVT---T------I--T---N-.--IQVK-FS-----IS-PII 516
H1O.CM.96.96CMA102 -VAFLH---H-------TSGI--Y.N-TCLGT-....C-DNSTNNTNSINGT-M...I--KL--VVRS-I-G-SGL-----K-...NLT-R-----MI-QI-XP................WGSNITNDTT---V----E-I--TQ-FN-.---RVK-FS--X--IA-P-I 514
H1O.FR.92.VAU -VTNFF---H-------TN----H.T-SCKKNMTY..-KINCTNISNNSNGTQ...AI---LR-VVRD-MRG-SGL-----P-...NLV-R-----MI-QL-TP................WNKTHPN-TTL-------K-I--TQ-F--.---RVK-FS-----IA-PTI 513
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -VTHLH---H-------TSKM--Y.T-SCIGTN....C-SNQ...NSSNSNDT...RIY-----VVRS-IQG-SGL----RK-...NLT---L---MI-QL-MP................WNST--SNAT---T----K-I--T--F--.----VK-FS-----IA-P-I 513
H1O.US.99.99USTWLA -VTHLH---H-------TN-M--Y.T-ECNN-N....CRIQNDNNTYENSTRT....IY--LR-VVRS-MRG-SGL-----K-...SLT--------I----AL...............IXRX-S-PNIT---T----X-I--TQ--N-.---RVKSFS-----IS-P-I 512
H1O.US.x.I_2478B --TQLH---H-------TS-M--H.N-SC-GT-....CSYTGILYNHTFSQNTTSTKI---LR-VVRS-MRG-SGL-----R-...NLT-G-K---MI-EM-EPWKGNQNS......TDGNQN-TDRKS----T--N-K-I--T--LR-.---R-K-FS-----IT-P-I 538
H1N.CM.02.DJO0131 -VTHLM-------I---TSR---ESMN.....................TNGTNG--------R--V-L-TR---GI-----R-...NLT-N-T----I-EHS--......................SNGTVY-T--N-VNL--Q-----.-T-S---I----G-----T- 481
H1N.CM.02.SJGddd -VTHLM---R-------TSK--DKNLL......................NKTNE--V--------V-L-TR---GI----VR-...NLT-N------I-EYS-.....................-SGN-MVY-S--H-VNL--Q--HN-.---S---I----S----HT- 477
H1N.CM.04.04CM_1131_03 -VTHLM--------L--TSR---ESKN......................ETTNG--I--------V-L-TR---GI-----R-...N-T-N------I-EYS.....................NSTNGTVVY-S--N-VNL--Q-----.---S---I----G-----T- 496
H1N.CM.06.U14296 -VXNLM---H-------TSK--DE.XQ.................NKTNXTIT.....--------V-L-TR---GI-----R-...NLT-H------I-EYSE................DXKDGTGTNTTVY-S--N-V-L--Q--H--.---S---I----G-----T- 499
H1N.CM.06.U14842 -VTHLML----------TSK---ENE.......................THSNQ-------VR--V-L-T-I--GI-----R-...N-T-N------I-ESS--..................GN-ISNVSVY-T--Y-VNL--Q--H--.E--SV--I----G-----T- 496
H1N.CM.95.YBF30 -VTHLM---R-------TSK---EELL-E-GEP......................-------R--V-L-TR---GI-----R-...VLN-T------V-EYS--P...................DTKET-VY-S--N-VNL--Q-----.---S---I----G-----T- 493
H1P.CM.06.U14788 -VSSLH-S-H-------TSS---FSYTWNDTTWRAAG-.......HNT...SENI.--S--L--VV-S-MR--SGLF-T--E-...ELK-Q------M-E-ELPYN.................DSSKNTTLS-I----TNI------P-.---QVKA-A-----IS-PTI 519
H1P.FR.06.RBF168 -VSFLH-S-H-------TSS---YSYTCNEKGVCSI--.......HTGNYT-ENI------L--VV-S-MR--SGLF----E-...-LQ-H------I-D-ASPYN................ANSSSNTTLS-T-----HI------P-.---QVKA-A----RVS-PTI 513
CPZ.CD.06.BF1167 -TQ--W---Q------DLKNWT-NGIEID........................GMLIA---LR--V-H-GI-SRGI-L--RE-...-VK-V-S---FIM-AETNDTDG....................T-TPTFSAKVE-Y-KV-MSR-.---E-Q--S-----G--P-- 502
CPZ.CD.90.ANT -VKV-W---Q------DI-PW--A-YTGNLITNGAL....................IAH------V-H-GI-S-GI-LA-RR-...NVS-T-S---IM-.EGQIY....................--TVKVS-AARVA.-Q--A--SR-.Q--E-X--S----TX--PEI 496
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --AN-M----------DTRKM--........ES-PFHE................NM-I----R--V-S-MR--RGI-----P-...H-T-N-L----I----HV....................--TNNT---I----KNI--------.---R----S--------.HT 503
CPZ.CM.05.LB715 --QK-Y----------ETSS---A-IDITPNT-LNETTW.....DYPAENNINQEMIIH------VS---R---GIFS---R-...T-Q-N-T----------N-KADSENKTRIETGQNKAEEI-RTD----A--E----------R-.---------L--------T- 555
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 -V-NFM-----------TSR-ITCNSSDTSE........................YI---K-R-VV-S-MR---GIF---RR-...T-T-N-T------EVQN....................GTGNNTEVYLS------I--------.-I---------------YT- 492
CPZ.TZ.00.TAN1 -VTSFW---Q-------L-NWT-TWTA.NRTNNTHGTL..................VA---LR--V-H-GI-S-GV-L--RR-...TVK-H------IM-AEKD-N.....................NSYTPQFSAVVE-Y-KV--AR-.---E-Q--S---RPG--PEI 493
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 -VENFW---Q-------L-KWI-E--L-E.....................TDQTNLVA---LR--V-H-GI-A--I-L--RR-...TVK-V-----F-M-NEETGA..........................TFS-KVE-Y--V--A--.-I-E-Q--S----TG--PEI 492
CPZ.TZ.06.TAN5 -VSNFW---Q-------L-NWTSPDYIGKN.......................GS-VAQ--LR--V-H-GI-S-GI-L--RR-...T-K-T------I--AE......................GGNET-TPTFSSKVE-Y-KV--AR-.---E-Q--S---RPG--PEI 494
CPZ.TZ.09.UG38 -VTNFW---Q-------L-NWT-I--LETWLK-NN-................-RPLVA--KLR--V-H-GI-S-GI-L--RR-...NLT-R-----FIT-W-......................-DTENVLVTFSAKVE-Y-KV-MSR-.---E-Q--AI---TG--PEI 486
CPZ.US.85.US_Marilyn -V-NMML----------TIP---M-YN....N-DNTTI..................--K---R--V-Q-MR---GIF----K-...VLS-N-----MI-DISISAV................NNDSRNITVM-T----TAL-KN--H--.---S---I----G----HT- 477

* * * *
V4 V5

MAC.US.x.239 -VTFMWT--R---L--KMNWFL-WVEDRN-AN..............QKPK-QHKRNYV--H-R----T-H----NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANI-WIDG.....................NQTNITMSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-L---DV--YTT 517
H2A.DE.x.BEN -VAFMWT--R---L---M-WFL-WVEDKNQTRR......................NY..-H------T-H----NV-L--RE-...ELA-E-TV-SIIANI-IDKN....................RTHTNITFSAEVAELY-L--GD-.-LIE-T-I-F---DQR-YSS 503
H2A.PT.x.ALI -V-YMWT--R---LH--M-WFL-WVENKTGQEQ.....................HNYA--H------I-H-A--NV-L--RE-...ELT-N-TV-S-IANI-TDG......................NQTNITFSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-F---SER-YSS 501
H2A.SN.86.ST_JSP4_27 -VAYMWT--R---L---M-WFL-WVENRTNQTQ.....................HNYV--H------T-H----NV-L--RE-...-LT-N-TV-SIIANI---E......................NQTNITFSAEVAELY-L--GD-.-LIEVT-I-F---PV--YSS 499
H2B.CI.x.EHO -VRYMWT--R---L---M-FFL-WVENRTGL......................KRNYAS-H-R--V-T-H-I-RNV-L--RE-...ELS-N-TV-S-IANI-WIDK.....................NLTNITVSAEVSELYKL--GD-.-L-E-T-I-F---SI--YSS 502
H2B.GH.86.D205_ALT -TTYMWT--R---L---M-WFL-WVENKTNTT.....................RRNYA--H-R----T-H----NI-L--RE-...ELS-N-TV-S-IANINSD......................N-TTNISVSAEVSELY-L--GD-.-L-E-T-I-F---DVR-YSS 506
H2G.CI.92.Abt96 -VKFMWT--R---L--KM-WFL-WIEDRNMTLL..............KPQ-RQRRNYV--H-R----T-H----NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANIEENRS....................NNHTNIIFSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-F---NV--YSS 519
H2U.CI.07.07IC_TNP3 -ATFMWT--R---L--KMNWFL-WVEDRGEND...........TKDQNIR-RHKRNYV--H-R-V--T-NR---NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANI-WTDT.....................NRTNITMSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-F---SV--YSS 523
H2U.FR.96.12034 -VKFMWT--R---L--KM-WFL-WVENR-MEGQ..............TSR-RHKRNYV--H-R-V--T-H---RNV-L--RE-...DLT-N-TV-SMIANI-RI-K.....................NQTNISMSAEVAELY-L--GD-.-L-E-R-I-F---PV--YSS 513
COL.CM.x.CGU1 -ATFTFVI-HRL-----ASS-WKHDS.............................PVMN-T-RKLV-S-VTHARIL-G--PG-...HLQ-NWEKQPVIAFMGTIEG................DNDGNGCAYPAAPNFKHALSTL--GR-.-L--MRTTTYV--DI--S-N 500
COL.UG.10.BWC01 -ATFTFLI-HRL----DASS-WAKNSSVMN.............................-T-RKLV-S-VSHARLL-G--PD-...HLQ-NWEKQPVIAFMGTVEK................GG-ETGCAYPAAPNFKHALSTL--GR-.-L--MRTTVY---DV--Q-A 507
COL.UG.10.BWC07 -ATYTFITFH-M-L---ASS-WSG-T.............................TVMN-T-RKLV-S-VTHA-IL-G--LK-...TLQTYWEKQPV-AFMGSVEK................GE-KTGCAYPAAVNWKHAASTL--GN-.-L---T-TAFV--DHR-GGT 496
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 -VQRVW-Q-H--Y----VSKAYQLFTND....................TITW-NNTLM--K-N-LV-T-Y-I-QHI-L--RE-...EL--D-HVSAIIFDVAHYGH......................MLNLTPSS-IKAV--AD----.-IIEVQ-I-F---AVR-YEG 486
DEB.CM.99.CM40 -VQSVW-Q-H-------ISKALDLLLLQNNT................RNSTW--KWLM----N-LV-T-YT--QHI-L--KE-...ELK---H-SAFVFDV-HY-G......................S-TLTPSA-I-AV--AD-F--.-IIEVK-I-F--SAVR-YEG 509
DEB.CM.99.CM5 -VQNTW-Q-H-------VSKA-..NLLMNKT................NNITW-NNTLM--K-N-LV-T-F---QHV-L--KE-...ELK-H-SVSA-VFEVAHYGQ......................NMNITPSS-IKAV--AD----.-IIEVK-I-M---SIR-YEG 489
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 -TSSAR-Q-R-------L-RM---SQYPVNN.................SNIINNQTYMV-N---LV-T-HT--MDI-L--AE-...E-T-T--VS-IIVDT-VHPN....................RTH-TLTLSA-V-QV--A--ARW.-L-ELT-I-L---SVR-YEG 506
DRL.x.x.FAO ASENLMML----Y-F--VSKIWRTWNNRTSNVW.....................YPYAS-H-----DD-AR--RKI-M--V--FNNE---TQDV-EMFFEIQKLETE..............ETGDSNYQ-KFIPQDEVQNQFTAVGAH-.-L--V--I-F---DVH-YNL 554
GOR.CM.04.SIVgorCP684con -VTSLH---H-------T-KM--Y.KCTGEHCN....C-DKELCNKTAEM-Y.....I---L--VV-S-MR--SGLF-X-XR-...TX--IXX---IX-Q--TPX.................AE--NNTTL--L--E--NI------P-.----VKA-S--------P-- 496
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 -VTFLH---H-------T-KM-SY.N..C-TEG....CNTTETSNTTETTKY.....I--HL--VVRS-MR--SGLF----R-...TL--I-----II-Q--AP..................LKTD-NSTL--I----TNI------P-.---RVKA-T--------P-I 492
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 -SANFW---Q------KMDWFI-YLNNRTEDAE...GTNRTCDKGKPGPGPCVQRTYVA-H-R-VV-D-YT-S-KV----RE-...HLE-N-SV-A-YVAI-YN-K....................SGP-NVTLSPQV-SI-AY--GD-.-L-E-T-I-F---DVR-YTG 516
GSN.CM.99.CN166 -VQ--W-Q-Q-------LSI--QLNNN.TIN-S.NIG-..........ITSKYKGQW-A-K-R-FVTQ-GY-S-SI-L--RQ-...H-N-T-------IDGAMYES......................S-NMTPSA-VA-A-NY--SR-.---E-D--SM---P---KEH 517
GSN.CM.99.CN71 -VQ--W-Q-Q-------LSV--QFNNNITAVDDTNI--..........VTSKYKGQWMA---R-FVTQ-GY-SRSI-L--RQ-...H-N-T-------IDGAMYGH......................S-NMTPSA-VA-A-KY--SR-.---E-D--SL---S-Q--PH 524
LST.CD.88.SIVlhoest485 ATEMLMHT--E-M-F--I-RILQEWNNKNSDKW.....................YPWAN-H--SV-DD-AT---KI-I--T--FNNR---THRV-EMWFELEKWEP..............EENLGGNLSVRFLPPSWETNQFVATGAH-.-LIR-R-I-F---AEHQYAP 543
LST.CD.88.SIVlhoest524 ATEMLMHT--E-M-F--V-RI-QEWNNKNSDKW.....................YPWAN-H--S--DD-AT---KI-L--T--FNNR---THRV-EMWFEMEKWEP..............HEDLGGNLS-KFLPPSWETNQFVATGAH-.-LIRLR-I-F---SEH-YAP 546
LST.KE.x.lho7 ATEMLMHT--E-M-F--V-RI-QEWNNKNSDKW.....................YPWAN-H--S--DD-ATI--KI-L--T--FNNR---THRV-EMFFEMEKWEP..............HEDLGGNLS-KFLPPSWETNQFVA-GS--.-LI-LN-I-F---DEH-YAP 541
MAC.US.x.EMBL_3 -VTFMWT--R---L--KMNWFL-WVEDRDVTTQ..............RPK-RHRRNYV--H-R----T-H----NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANI-WTDG.....................NQTSITMSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-L---DV--YTT 519
MND-1.GA.x.MNDGB1 AAEMMMMT-Q--M-F--V-RIMRAWNDPNEKKW.....................YPYAS-Q-R--VDD-MQ--RKI-L--T--FNNH---THRV-EMYFEMQKIDS.................NETKMQ-KFLPPSETSNQFVAYGAH-.-L---M-I-I---DV--HTL 535
MND-2.CM.98.CM16 GAE-IMLL----Y-F--W-KIWRTWNDQNSSVW.....................YPWMS-N-R---DD-H----KI-M--V--FNNE----NDV-EMFFEVQKTEE....................GYI-KFVPQDEVQNRFTAVGAH-.QL--VD-I-F---EVA-YHL 527
MND-2.GA.x.M14 GAE-IMIL----Y-F--W-RIWKTWNNQNSNVW.....................YPYMS-K-R--VDD-H---RKI-M--V--FNNH---TNDV-EMFFEVQLVEG...................KRYL-KFLPQDEVQNQFTAVGAH-.-L--VD-I-F---DVH-YHL 528
MND-2.x.x.5440 GAE-IMLL----Y-F--W-KIWKAWNSKQSSVW.....................YPYMSRN-R--VGD-H----KI-M--V--FNNE---TNDV-EMFFEVQKTDDD..................-GYI-KFIPQDWIQNQYTAVGAH-.-L--VD-I-F---DIH-HHL 550
MNE.US.x.MNE027 -VTFMWT--R---L--KMNWFL-WVEDKNLTG............TTQKPQ-QHKRNYV--H-R----T-H----NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANI-WIDG.....................NQTNITMSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-L---NV--YTT 520
MON.CM.99.L1_99CML1 -VQ--W---Q-------VSA--INRRT-K-DG.......ISPFDVNNKPNTTYHGGW-A-T-R-MVTQ-GY-S-SI-L--RK-...HVQ-T----A--I-GELYQN......................NVTLVPSAQVS-S-----SR-.---E-D--SM---T-Q--TG 508
MON.NG.x.NG1 -VQ--W---Q-------LSR--X-SDPXKNKN....ETFESTFNVSTNASTAYNGEW-T--LR-LVTQ-GYIS-SX-L--RQ-...HVQ-T----A--VDGELYGS......................TVTLIPSARVS-A-----S--.---E-D--S----A-Q--HG 522
MUS-1.CM.01.CM1239 -VQ--W---A-------LSV--QFNNNITQINE.........SNIHNVTTKYHQDQWMV---R-FVTQ-GY-S-SI-L--RR-...HVQ-T--V----IDGAMYKD......................TVNMTPSANVM-A--M--KN-.---E-D--SM---EVQ--P- 523
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 -VQ--W-----------LSV--QFVNHTEINE..........SNIHTVTTKYHKDQWMV---R-FV-Q-GY-S-SI-L--RK-...LV--E-------IDGAMYRD......................S-NMTPSANVL-A--M-PK-VQ---E-D--SM---EVQ--P- 529
MUS-2.CM.01.CM1246 -VQ--W---Q-------LSV--QFENNTREIND.........SNIHTVKTKYRHDQWMV---R-FVTQ-GY-S-SI-L--RK-...HVQ-T-HV----IDGAMYGN......................T-NMTPSANV..WT-ASRLRD.T--E-D--S----EVR--P- 525
MUS-2.CM.01.CM2500 -VQ--W-----------LSV--QFENDTRQIHN.........SNIDTVTTKYHKDQWMV---R-FVTQ-GYTS-SI-L--RQ-...H-Q-T--V----IDGAMYGD.....................TVNRLTPSANVL-A--M--KR-.---E-D--S----EVQ--P- 511
OLC.CI.97.97CI12 AAENMMMM---YMWF--I-KILKTWNNA-DPKW.....................YPWSQ--LR-NVDD-M---RRI-L--QP-FNNR---....-QRVTEMFLEIQ................KVE-GTQVSLLPPS-NVNQFV-VASD-.-L-EL-LI-F---ETQ-YQP 528
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 -TKYFWL--D---L--KLNWFL-YLNNKTEG................NEK-RRQAMFV--VT-M-V-D-YT-SRKV-T--RQD...ALT-NATVSY--ADIEYV-Q.....................N-TNVTLSAEVG-L-AA--GR-.---E-K-I-Y---AI--YET 501
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 -AKYFWL--D---L--KLNWFL-LLNNRTDG................NIN-RRQAMFV--IT-MVV-D-YT-S-KV-T--RPD...ALK-RATV-Y--ADI-YIHT.....................N-TNVTLTAEVG-L-AA--GR-.---E-K-I-Y---DV--YET 510
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 -ARYFWL--N---L--KLNWFL-LLNNETVG................TTN-KRKAPFV--IT-M-V-D-YT-SRKV-T--RPD...ALK--AQVSY--ADI-YI-D.....................--TNITLSAEVG-Y-AA--GR-.-AIE-R-I-F---EI--YQT 512
RCM.NG.x.NG411 -AKCFWL--D---L--KMNWFL-YLNNKTEGNK................N-ARQAMFV--IT-MVV-D-YT-SRKV-T--RPD...AL--NATV-Y--ADI-YTDN.....................MTTNVTLSAEVG-I-AA--GR-.---E-M-I-Y---NVR-YET 506
SAB.SN.x.SAB1 -SEFFF---Q------KMDWFL-YLNNK-VDPD..H--CAKNN.....TKPCWQRTYV--H-R-VV-D-YTLS-KT----RE-...HLE-N-TA-A-YVELNYNSK.....................NRTNVTLSPQIESI-AN--GD-.-L-E-K-I-F----VR-YTG 521
SMM.CI.79.SIVsmCI2 -VAFMWT--R---L--KM-WFL-WVEERN..............MTEQNPE-KKRHNYA--H-R----T-H----NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANINWND.....................GNGTNITFSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-F---NV--YSS 527
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 -VTFMWT--R---L--KMNWFL-WVEDRD-NHA.........RWTSQTSK-RKKKNYV--H-R-V--T-HR---NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANI-WI-.....................NN-TNITMSAEIAELY-L--GD-.-L-E-T-I-L---NV--YST 519
SMM.SL.92.SIVsmSL92A -VTFMWT--R---L--KMNWFL-WVEDRNLTLP.........RWKNQKPE-KAKRNYV--H-R-V--T-HR---NV-L--RE-...DLQ-N-TV-S-IADI-WI-.....................-N-TNITMSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-L---NV--YTT 524
SMM.SL.92.SL92B -VTFMWT--R---L--KMNWFL-WVEDRN-S-P.........RWTTQTKK-QHKRNYV--H-R----T-HR---NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANI-WIDN.....................N-TNITMSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-M---HV--YTT 525
STM.US.89.STM_37_16 -VTFMWT--R---L--KMNWFL-WIENR--SE.........MRDWNKNKK-QQKRNYV--H-R-V--T-H----NV-L--RQ-...DLT-N-TV-SIIANI-WT-N.....................N-TNITASAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-L---NV--YTT 521
SUN.GA.98.L14 ATEMLMMT--E-M-F--L-RI-KVWNDTTSNKW.....................YPWAN-H--SV-DD-AS---KI-L--T--FNNR---ANRV-EAWF-LERVEDW.............KVNGS-I-VVAFQPPTNTLNQFV-TGAH-.-L-R-R-I-F---DEH-YAP 548
SYK.KE.x.KE51 -VR--W-Q---------VSKI-ANVSNGYANP.................SNYAKNLY-S-A-R----Y-GY-T-L--L--TE-...H-K-T----AV-TDIEYYPN.....................-QLNFAPTANVE-V--AD-FN-.-LIR-K-I-F---SQR-YEL 500
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -VR--W-Q---------VSK--ANITNGNASKN.................NYASNLR-S-A-R----D-RY-R-LI-L--TA-...H-K-T--V-AV-TDIEYYPG.....................-TLNFTPTANVE-V--AD-FN-.-LIQ-K-I-F---DQR-YEL 493
TAL.CM.00.266 -VQLFWHA-Q-------ISSM-LN-SYEYNYTSNQGKLHQGVIGK.KPRSSDRTKFYMS-QLR-M--R-SR-E-L--L--RE-...HLQ-K-------VDINHHRG....................S-D-TVEPSSQI--S--AAVSR-.--IE-V-F-Y---NIR-YDG 510
TAL.CM.01.8023 -VSLFWHA-Q-------ISSM-MK-NYTYNYTA-KGVLHQEKIGRQEHRYSDRTKFFMS-QLR-M--R-S--E-L--L--RE-...HLS-K--V--I-VDINHYKG....................NDI-SVEPSSQI--A--AAVAR-.--IE-T-I-F---NIR-YDG 528
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -AANIWL--Q------TPDWFV-WLNNE-NSGR..NVDVEGNNCTTGKDKRCYKRTYV--H-RS-V-D-YTLS-KT----RE-...HLE-T-TV-SMMVSL-YNSK.....................ERTNVTLTANLENI-AY--GR-.-LIE---I-F---EIR-Y-G 527
VER.DE.x.AGM3 -AANLW---Q------KMDWFL-YLNNRTVDPD..H-PCNGTKGKGKAPGPCAQRTYVA-H-RSV--D-YTLSRKT----RE-...HLQ-T-TV--MSVELNYNSK.....................NRTNVTLSPQIETI-AA--GR-.-L-E-T-I-F---EVR-YTG 536
VER.KE.x.9063 -AANLW---Q------KMDWFL-YLNNQ-VDAN..H-QCSNETKKGNAPGPCVQRTYVA-H-RSV--D-YTIS-KV----RE-...HLE-T-TV--MTVELNYN-N.....................YRTNVTLSPQIEGI-AA--GR-.-L-E-T-I-F---NVR-YTG 536
VER.KE.x.AGM155 -AANLW---Q------KMDWFL-YLNNLTVDAD..H-HCKNNAGKGRSPGPCVQRTYVA-H-RSV--D-YTIS-KT----RE-...HLQ-T-TV--MTVELNYN-Q.....................NRTNVTLSPQIETI-AA--GR-.-L-E-T-I-F---EVR-YTG 531
VER.KE.x.TYO1_patent -ASNLW---Q------KMDWFL-YLNNKTWDAD..H-FCSSKK.KGHAPGPCVQRTYVA-H-RSV--D-YTLS-KT----RE-...HLQ-R-TV--MTVELNYNSK.....................NRTNVTLSPQIESI-AA--GR-.-L-E-T-I-F---EVR-YTG 528
WRC.CI.97.97CI14 ATENIMMI----M-F--I-RIADAWNNR-ETKW.....................YPWS--T-RN-VED-AH--IKV-L--V--FNNH---....-QRVTEILFNWE....................RNQVMFQAPSNIQNSFVAVGQ--.-L--LKMI-M--GDG--V-P 526
WRC.CI.98.98CI04 ATENIMMI----M-F--I-KIADAWNNKNESKW.....................YPWS--T-RN-VDD-AH--VKV-L--V--FRNH---....-QRVTEILFNWE....................NKQVEFQAPSNIQNSFVAVGQ--.-L-RLKMI-L--GDGR-VTP 536
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ATENLMMI----M-F--I-KIADWWNNKTEKRW.....................YPWA--T-RS-VDD-ASI--KI-L--V--FNNH---....-QRVSEVLFNWE....................NGQVEFQAPSH-QNSFVAVGQ--.-L--LKLI-----DG--VTP 528
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H1B.FR.83.HXB2 Q.......REKRAV..GIGALFLGFLGAAGSTMGAASMTLTVQARQLLSGIVQQQNNLL.RAIEAQQHLLQLTVWGIKQLQARILAVERYLKDQQLLGIWGCSGKLICTTAVPWNASWSNKS.............LEQIWNHTTWMEWDREINNYTSLIHSLIEESQNQQ 653
H1A1.UG.85.U455_U455A E.......------..-L--I----------------I-----------------S---.----------K------------V-------Q------------------T----S------.............Q-D---NM--LQ-EK--SS--GI-YQ--------- 646
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH -.......------.GML--M------------------------L-------------.---------FE------------V--------------------------T---------R-.............QDY---NM-----E-------G--YN--------- 656
H1C.ET.86.ETH2220 E.......-----A...L-------------------I-----------------S---.K-------M------------T-V--I--H-R-----------------------S------.............Q-E--DNM---Q-----S---DI-YN-L-V----- 641
H1D.CD.84.84ZR085 E.......-----I..-L--M-------------------------V------------.---------------------------------------------H----T----S----R-.............V-Y--GNM---Q-E---D---G--YN------I-- 653
H1F1.BE.93.VI850 -.......-----A..-L---------DSREH-----I---------------------.-----------------------V--------------------------N----S------.............Q-E---NM-----EK--S--SNI-YK--------- 629
H1G.SE.93.SE6165_G6165 E.......------..-L--V----------------I-----V-----------G---.-----------------------L--------------------------N----V------.............YNE--DNM--I--E-------YQ-Y--L------- 656
H1H.CF.90.056 E.......------..-M--S----------------I-----------------S---.---Q-R--M--------------V-------R------------------N----S------.............QSE--DNM------KQ-S---EE-YR-L-V--T-- 642
H1J.SE.93.SE9280_7887 E.......------..----V------T---------I-----V-----------S---.K---------K------------V--------------------------N-----------.............Y-D--ENM--IQ-E-------GI-Y-----A---- 645
H1K.CM.96.96CM_MP535 -.......------..-L--V-F--------------I-----------------S---.--------------------R-----------------------------N----S-----.............SW-E---NM-----EK--G--SDT-YK------T-- 639
H101_AE.TH.90.CM240 E.......------..----MIF--------------I-----------------S---.-----------------------V----------KF--L------I---------ST---R-.............F-E---NM--I--E---S---NQ-YEILT------ 647
H102_AG.NG.x.IBNG E.......------..-L--V--------------R-I-----------------S---.K---------K------------V--L----R------------------T----S-----T.............FND--DNM--IQ-EK--S---DI-YN-------R- 644
H1O.BE.87.ANT70 ST...RTH------..-L-M----V-S---------AT--A--THT--K------D---.---Q---Q--R-SX---R--R--L--L-TL-QN----SL---K---V-Y-S-K--RT-..............IGN.-S--DTL--Q----Q-S-IS-T-YEE-QKA-V-- 649
H1O.CM.91.MVP5180 NI..HTPH------..-L-M----V-S---------ATA---RTHSV-K------D---.---Q------R-S----R--R--LQ-L-TLIQN--R-NL---K-----Y-S-K--T---GR...........YN.DDS--DNL--QQ--QH---VS-I-YDE-QAA-D-- 662
H1O.CM.94.BCF06 GL..NTTH-G----..-L-M----V-S---------AT--A-RTQGV-K------D---.---Q------R-S----R--R--LQ-L-TLIQN--R-SL---K-RI--Y-SAK--NT-G.............NW.TDSA--NL--QQ--QQ-DE-STT-YTK-Q-A-D-- 667
H1O.CM.96.96CMA102 GT...GIH-DR---..-L-M----V-S---------ATA----TQN-MK------D---.---Q--HQ--K-S----R--R--L--L-TFIQN----NL---K-N---Y-S-K--DT-KGS..........NNISM-K--ENL--Q---QQ---VS-I-YDE-QKA-V-- 668
H1O.FR.92.VAU GT...STH-----A..-LAM----I-S---------ATA---RTQH-IK------D---.---Q------R-S----R--R--L--L-TFIQN---HNL---KNR---Y-S-K--KT-GG............DN..-S--DEL--QQ--QQ---VS-F-YEK-Q-A-E-- 663
H1O.SN.99.99SE_MP1299 GT...GTQ------..-L-M----V-S---------ATA-A--TQS-MK------D---.---Q---Q--R-S----R--R--L--L-TLIQN----NL---K-----Y-S-K--TT-T-CTNT........NK.-DD--DKL--QQ--QQ-S-VS-I-YEE-RNA-V-- 668
H1O.US.99.99USTWLA GT...NHQ------..-L-M----V-S---------GI--S-RTHS-IR------D---.---Q------R-S----R--R--LQ-L-TLMQN----NL---K--S--Y-S-K--ET-GG...............NLS--DSL--QQ--QQVS-VS-F-YDK-Q-A-E-- 661
H1O.US.x.I_2478B GF...GTR------..-L-M----V-S---------ATA----THT-IK------D---.---Q------R-S----R--R--L--L-TLIQN----NS---K-R-V-Y-S-I--T-EW.............KG.N-S--GNL--QQ--Q--D-VSAT-FEE-LKA-V-- 688
H1N.CM.02.DJO0131 S.......-----A.F-L-------------------I-------T------------V.------------SI------R-KV--I----R---I-SL------T--Y-T----ET---NTS............YDX--GNL--QQ---KVR--SGV-FE--XKA-E-- 630
H1N.CM.02.SJGddd S.......-----A.F-L--------R----------I-------T----L--------.--L---H-----S---------KV--I--F-R---I--L------X--Y-T----ET--SNTS............YDT---NL--Q---KKVRX-SGV-FN---QA-E-- 626
H1N.CM.04.04CM_1131_03 S.......-----A.F-L-------------------I-------T-------------.--X-X--X----SI------X-KV--IX---R---I-XL------T--Y-T----ET--XXTX............YXX--XNL--XX--XKVR--SGX-FX-X-QA-E-X 645
H1N.CM.06.U14296 S.......-----A.F-L-------------------I-------TV------------.------------S----------V--I----X---I--L------P--Y-T----ET--SNTS............YDT--DNL--QQ--QKVR--SGV-FG---QA-E-- 648
H1N.CM.06.U14842 S.......-----A.F-L-------------------I-------T---X-X-------.------------SI------R-KV--I--------I-SL------T--Y-T----ET--SNTS............YDT---NL--QQ--XKVR--SGV-FDX--QA-E-- 645
H1N.CM.95.YBF30 S.......-----A.F-L-------------------I-------T----------I--.------------SI--------KV--I----R---I-SL------T--Y-T----ET---NTS............YDT---NL--QQ--EKVR--SGV-FG---QA-E-- 642
H1P.CM.06.U14788 MA..HDGH-K---A..-L-M------S---------GI------K---H--------M-.-------E--R-S----R--R--L--I-T--R------L-----QIX-Y-N----ST-T--N..........ETE-DG--GNL--Q---KLVD---DT-YLE-QKA-E-- 674
H1P.FR.06.RBF168 MX..HDAH-K--GA..-L-M-----MS---------AV--------V-H--------M-.-------E--R-S----R--R--L--I-T--R------L-----QIV-Y-N----R--T---..........ETE-DGX-TNL--Q---KLVD---DT-YLE-QRA-D-- 668
CPZ.CD.06.BF1167 GDP.EAKS-S--EI..-M-MI-M---S----------IA------G---------A---.Q-----------S----------L----K--R------L---AN----HSSLE--S--L--TLCGNKTNNYENNYEC.--SQY--QQ--E--R-ISDV-YLSL-TA-V-- 667
CPZ.CD.90.ANT KQ....HS-Q--GI..---LF---L-S----------IA--A-T-N-XH------A---.Q---T-------S---V------M----K--R-----SL---AD-VT-H-T----N--V-FTQTC....AKNSSDIQC--ENM--Q----LVQ-S-GQ-YNILQIAHE-- 655
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 VG....ER-Q---A.F-L------------------AV---------------------.----------------V------L-------Q---I--L------S--Y-T----KT--G.............KSMSD---NL--QQ--KL-T---GT-FG-L--A-S-- 654
CPZ.CM.05.LB715 N.......-----P..-L-LM----------------L----------T------S---.------------S----------V--I-----------------------D-K--ET---.............KSYNE--DNM---Q--K-VR---ET-YD---QA---- 702
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 AK..A.LD-S---A.F-L-------------------VM------N-------------.------------S----------V-----------V-AL------TV-YST----T--NSNK............SY-D--SNL--QQ--KLVE-H-GT-FQ-LQRAHE-- 645
CPZ.TZ.00.TAN1 KAN.HT..-SR-D-..---L------S----------IA--A---G---------Q---.Q-----------S----------M----K-IR-----SL---AN--V-HSS----LT-AED-TKCNHSD...AKYYDC---NL--Q----LVE-S-GT-Y--L-KA-T-- 654
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 KAN.HT..-S--D-..---L------S----------IA-VA---GV--------H---.Q---------------V------L--M-K-IR-----SV---AN--V-HST-V--DT-AARKP.CSNTS.GPTDYDC.--QNL--QQ-SELVD-S-DT-YT-L-VA-I-- 653
CPZ.TZ.06.TAN5 KAN.HT..-S--D-..---L------S----------IA--A---G---------Q---.Q--A--------S----------M--I-K-IR-----S----AN--V-HSS----IT-AGN-TKCNHSDTMDAKYY-C---NL--Q---KLVK-SSET-Y--L-IA-T-- 658
CPZ.TZ.09.UG38 RAN.HT..-S--D-..---L------S----------IA--A---G---------H---.Q-----------S----------M----K-IR-----SV---AN--V-HSN-V--MT-AENGTTCP...QGSEDYYNC---NL--QQ-EKLVA-S-EE-YT-L-KA-V-- 647
CPZ.US.85.US_Marilyn K.......-----A.F-L-------------------VV--------------------.------------S----------V-----------I--L------T--Y-T----DT---N............LSYDA--GNL--Q----KVR--SGT-F----QA-E-- 626

gp120 end gp41 start
*

MAC.US.x.239 GG....TS-N--G-.FVL-..-----AT---A-----L---A-S-T--A------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NA---AFRQV-H-T---PNAS.................-TPK--NE--Q--E-KVDFLEEN-TA-L--A-I-- 662
H2A.DE.x.BEN T.....PV-N--G-.FVL-..-----AT---A---R-L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N----VT-I-K---H-AQ-NS---AFRQV-H-T---VNDS.................-SPD-KNM--Q--EKQVRYLEAN-SQSL--A-I-- 647
H2A.PT.x.ALI T.....PR-N--G-.FVL-..-----AT---A--T-AL--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N----VT-I-K-----AR-NS---AFRQV-H-T---VNNS.................-KPD-DNM--Q--EQQVRYLEAN-SEQL-RA-I-- 645
H2A.SN.86.ST_JSP4_27 A.....PV-N--G-.FVL-..-----TT--AA-----L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N----VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---VNDT.................-TPD--NM--Q--EQR-R-LEAN-SESL-QA-I-- 643
H2B.CI.x.EHO V.....TP-N--G-.LVL-..-----AT---A-----L--SA-S-T--A------QQ-V.DVVKR--E--R-----T-N----VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---VNES.................-KPD--NM--QQ-E-QVRFLDAN-TK-L--A-I-- 646
H2B.GH.86.D205_ALT V.....KP-N--G-.MVL-..-----AM---A---T-L--SA-S-T--A------QQPV.DVVKR--E--R-----T-N----VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---PNET.................-TPN--NM--QQ-EKQVHFLDAN-TA-L--A-I-- 650
H2G.CI.92.Abt96 V.....TPKN--G-.FVL-..-----AM---A--T--L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N--T-VT-I-K-----AR-NS---AFRQV-H-T---D-LGA--T.............--PQ--NM--Q--EKQ--FLEDN-TR-L--A-I-- 667
H2U.CI.07.07IC_TNP3 A.....TP-N--G-.FVL-..-----AT--TA--T--L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AS-NA---AFRQV-H-T---VNNS.................-QPD--NM--Q--EVKVKDLEEN-TV-L--A-I-- 667
H2U.FR.96.12034 V.....TP-N--G-.FVL-..-----AT---A-----L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N--T-VT-I-K-----AS-NA---AFRQV-H-T---INDT.................-TPN-DNM--Q--EEKV-YLEEN-TQ-L-AA-I-- 657
COL.CM.x.CGU1 VN..WHHG-Q--GI.FAFS..I-AL-SG--AA--S--VA--I--QS-NGRASASS-RM-LKLV-T-SA--------V-N--V-VATI-G--EE-AK-ASI--ANMQ--R-I----KT-................GE-DP-QNM--KQ-HERVR---DI-EADLV-AYDL- 649
COL.UG.10.BWC01 IN..WHHG-Q--GI.FAFS..I-AL-SG--AA--S--VA--I--QS--E-L----RM--.KLV-T-SA--------V-N--V-VATI-S--EE-AK-ASI---NMQ--R-I----KT-................GM-EP-QNY--KQ-YEQVA---NI-EADLV-AYDL- 655
COL.UG.10.BWC07 A.....VV----GI.FAFS..LIAL-SG--AA--S--VA--I--QS--D-L-R--RQ--.KLV-T-SA--------V-N--V-VATI----EE-AK-AVI--ANLQV-R------ST-................GD--P-MNM--KQ-HERVK---DV-QEELQ-AYEL- 641
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 PE....SV-Q----GMAL-..LVA--ST--AA-----TA----S-S---------QE--.K-V--HG---T--A--V-N-NT-LT-L-K-----SK-NE---AF-Q--H-T----G-I.................GQPD--NM--Q--EQKVA---DIWEEALQKA-EK- 632
DEB.CM.99.CM40 PE....SV-H---AGIAF-..LVA--ST--AA-----TA----S-S---------QE--.K-V--HGQ--T--A--VRN-NT-LT-I-K-----AK-NE---AF-Q--H-T----N-L.................EDPD-DNM--Q--EMKVA---DEWEGALQRA-E-- 655
DEB.CM.99.CM5 PE....SA-Q---AGIAF-..LVA--ST--AA-----TA----S-S---------QE--.K-V--HG---S--A--VRN-NT-LT-I-K-----SK-NE---AF-Q--H-T----HT-.................G-PD--NM--Q--E-KVA---DEWEGALQRA-E-- 635
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 PESAESVS-RR-E-SLVL-..LI---S---TV---VGTG-A--S-D--A------QE--.--V-GHSA----S-----N-N--LT-I-K-----A--NE---AW-Q--H-S-E-SNQS...........IPGLALYQPDFQNM--QQ-ETD-AALFGNVSDALKKA-A-- 662
DRL.x.x.FAO PG.....H-Q--GA.VVL-..I--L-SL---A-CSVATAM---SQA--T-M-E--KQ--.-LV-Q--E--K--I--V-N----LT-L-E-IG--AM-SL----FAQV-H-N-V-PNES.................VTPN-TSE-----QKRVDSISNN-TLDLQKAYE-E 698
GOR.CM.04.SIVgorCP684con S.....HN-----A..-L-M-----MS---------AI--------V-H--------M-.---A---E--R-S----R--R--L--I-T--R------L---T-----Y-N----TT-TG-..........SDSE-DG--GNL--QQ--KLVD---DT-FLE-QKA-E-- 648
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 G.....HN-----A..-L-M-----MS---------AV--------V-H--------M-.---A---E--R-S----R--R--L--I-T--R------L---T-R---Y-N----KT-TG-..........NDTE-DD--GNM--QQ--KLVD---DT-FLE-QRA-E-- 644
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 PT......----VP.FVL-..---------TA----AT-----S-H--A--L---K---.A-V-Q--Q--K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-NS---AW-QV-H-T---KYNN..................TPK-DNM--L--E-Q--ALEGN-TQ-L--A---E 658
GSN.CM.99.CN166 P......AV----..LSL-IS--T--S---T-----ATA--E-S-S--A--M---E---.--V----S---PS--------T-LSSL-K--R--TI-QA---ANRP--H-I----T-..............WANGSLPD-ENM--QK-SMLVE-D-YT-QQ-L-QANQ-- 664
GSN.CM.99.CN71 PG....VHVK---..ISL-IS--T--S---A-----ATA----S-S--A------E---.--V----S----S----------LSSL-K--R--TI-QA---ANQP--H-I----D-..............WAKNSTPD-E-M--Q--SKL-E-D-YT-QQ-L-NANH-- 673
LST.CD.88.SIVlhoest485 ......SSKQ---APLAL-..A--L-S---TA--LV-TI-----QVVIQ--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-I-E-----A--AS---QW-Q--H-N-E--YN..................ITPN-TRD--I----RVGVLEAN-ST-LQ-AYTTE 686
LST.CD.88.SIVlhoest524 ......RG-QT--APLAL-..A--L-S---TA--LV-TI-----QVVIQ--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-I-E-----A--AS---QW-QV-H-N----YN..................VTPN-TRD--I--E-QVGSLEAN-TT-LQ-AYTTE 689
LST.KE.x.lho7 ......RG-QT--APLAL-..A--L-S---TA--LV-TI-----QAV-Q--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-L-E-V-H-A--AS---QW-QV-H-N-E-TYN..................ITPN-TKD--R--ESKVAI-DKN-T--LQ-AYTTE 684
MAC.US.x.EMBL_3 GG....TS-N--G-.FVL-..-----AT---A-----FR--A-S-T--A------QQ--.GVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K--E--AQ-NA---AFRQV-H-T---PNAS.................-TPD--ND--Q--E-KVDFLEEN-TA-L--A-I-- 664
MND-1.GA.x.MNDGB1 PE....HHK---GA.VIL-..I--L-SL---A--SV-VA----SQS-VT---E--KQ--.KL--Q-SE--K--I--V-N--T-LTSL-N-I---A--SQ----WAQV-H-S-E-TNTS.................ITPN-TSE--K--ETRTDYLQQN-TEMLKQAYDRE 680
MND-2.CM.98.CM16 PE.....A-Q--GA.VLL-..MF-L--L------SVAVA----SQA--N---E--KV--.SL-DQHSE--K--I--V-N----LT-L-D-VA--AR-SM----FAQV-H-H---PNDS.................ITPN-TSE--L---KRVTAL-DNMTVNLQKAYELE 671
MND-2.GA.x.M14 PD.....AKQ--GA.VLL-..M--L--L---A--SVAVA----SQA--N---E--KI--.SL-DQHSE--K--I--V-N----LT-L-D-VA--SR-AV----FSQV-H-N---PNES.................ITPN-TSE--L----RVTAI-NNMTIDLQRAYELE 672
MND-2.x.x.5440 PN.....T-Q--GA.VLL-..M--L--L---A--SVAVA----SQT--N---E--KV--.SL-DQHSE--K--I--V-N--V-LT-L-E-VA--SR-SV----FSQV-H-S-K-PNNS.................IVPN-TSE--L----RV-SIVTNMTIDLQRAYELE 694
MNE.US.x.MNE027 GG....TP-N--G-.FVL-..-----AT---A-----L---A-S-T--A------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NA---AFRQV-H-T---PNAS.................-TPN--NE--Q--E-KVDFLEEN-TA-L--A-I-- 665
MON.CM.99.L1_99CML1 V......H-----I..TL-MA-----ST--G-----ATA----S-S--A------E---.--VT---S--------V------LT---KFI---T--NA---AN-AV-H-T----N-..............WAKGHFPE-DNM--QQ-SELVD-D-MT-QQ-L-AA-E-- 655
MON.NG.x.NG1 L......M--R--I..TL-MA-----ST--G-----ATA----S-S--A------E---.--VT---S----S----------LT---KFI---T--NS---ANRAX-H-Q-L--NT..............WAKGHFPE-DNM--QQ-SMLVD-D-A--QX-L--A-E-- 669
MUS-1.CM.01.CM1239 P......HVKA--I..SL-IT-----S---G-----ATA----S-S--A------A---.--V---------S----------LT-L-KFI---A--NL---ANRQ--H-R----T-..............WANHTLPG-ENM--QQ-SKLVD-D-NT-QG-L-AA-K-- 670
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 P......HVHA--I..SL-IT-----S---G-----ATA----S-S--A------A---.--V---------S----------LT-L-KFI---A--NL---ANRQ--H-R----D-..............WANHTQPG-ENM--QQ-S-LVD-D-TT-QE-L-LA-R-- 676
MUS-2.CM.01.CM1246 P......HVKA--I..SL-IT-----S---G-----ATA----S-S--A------A---.--V---------S----------LT-L-KFV---AI-NL---ANRQ--H-S----D-..............WANHTQPG-DNM--QQ-S-LVD-D-AV--G-L-MA-Q-- 672
MUS-2.CM.01.CM2500 P......HVQA--I..TL-IT-----S---G-----ATA----S-S--A------A---.--V-T-------S----------LT-L-KFI---A--NL---ANRQ--H-R----N-..............WANHTQPE-DNM--Q--S-LVD-D-AT-QG-L-LA-K-- 658
OLC.CI.97.97CI12 ........-N--GA.LVL-..L--V--L---A--TV-TI----SSH--A---R--KHM-.EM--K--E--K--I--V-N----L-G--K-----A--KQ---EFMQV-H-T----YT..................QSPD-GND--LK-Q-KVD-L-QE-DDRLTIAYQE- 668
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 ........KQ--VP.LVL-..-----S---TA----ATA----S-H--A--L---KQ--.DIV-Q-----K-----T-N----VT-I-K--A--S--NTF--AWRQV-H-S---SF..................NKTPD-QKQ--L--E-NVSYLEAN-TASLQ-A-D-H 641
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 ........-Q--VP.LVL-..-----S---TA----ATA----S-H--A--L---KK--.DIV-Q-----R-----T-N----VT-I-K--A--S--NTF--AWRQV-H-T-Q-TF..................NATPE--KQ--L--E-N-SIIEGN-SLALQ-A-D-H 650
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 ........KQ--VP.LVL-..-----S---TA----ATA----S-H--A--L---K---.DIVKR--N--K-----T-N----VT-I-K--A--S--NTF--AWRQV-H-V---TF..................NKTPE-QKES-LQ-E-N-SYLEAN-TIALQ-A-D-H 652
RCM.NG.x.NG411 ........KQ--VP.LVL-..-----S---TA----ATA----S-H--A--L---KK--.DIV-Q--E--K-----T-N----VT-I-K--A--S--NTF--AWRQV-H-T-E-IY-Q..................TPE--KQ--L--E-N-SRLEGN-SVALQDA-E-H 646
SAB.SN.x.SAB1 ......PE-Q--VP.FVL-..---------AA----ATA----SQ---A--L---K---.A-V-Q--QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-N----AFRQV-H-T-L-KYNN..................TPD-ENM--Q--E-Q-EK-EAN-SRIL-QAHE-E 663
SMM.CI.79.SIVsmCI2 AT....PA-N--G-.FVL-..-----AT---A-----L--SA-S-T--A------QQ--.DVVTR--E--R-A---T-N--T-VT-I-K-----AR-NA---AFRQV-H-T---ENNT.................-QPD--NM--Q--EIK-RDLEAN-SESL--A-I-- 672
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 .......M-P--G-.FVL-..-----AT---A-----L---A-S-T--A------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N----VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T-E-PNKT.................-QPN-ENM--Q--E-KVDFLEAN-TQ-L--A-I-- 661
SMM.SL.92.SIVsmSL92A ST.....S-N--G-.FVL-..-----AT---A-----L---A-S-T--A------RQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---PNDS.................-TPD--NM--Q--E-KVDFLEAN-TLML--A-I-- 668
SMM.SL.92.SL92B S.....TSKN--G-.FVL-..-----AT---A-----L---A-S-T--A------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T-L-PNDS.................-VPD--NM--Q--EKKVEFLEAN-TQML--ARL-- 669
STM.US.89.STM_37_16 S.....TS-T--G-.FVL-..-----AT---A-----L---A-S-T--T------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---PNDS.................-VPD--NM--Q--E-KVDFLEAN-TQ-L--A-V-- 665
SUN.GA.98.L14 .......RK----APVAL-..A-AL-S---TA--LV-TI-----QAV-Q--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-L-E-VQ--S--AS---QW-QV-H-N----YN..................ITPN-TKD-------QVKM-DDN-TA-LQ-AYVTE 690
SYK.KE.x.KE51 P......TKQ---APLAL-..---L-S---TA--S-ATA--L-SQT--A------QK--.E-V-------G-----V-N-N--LT-L-T--R--AIMSN---AF-Q--H---T-QQACG-N-...........RCPTPQ-ENM--HT-E-QVD-L-DH-DN-LR-A-E-- 650
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM P.....NT-----APLAL-..---L-S---TA--G-ATA--L-SQT--A------QK--.E-V-------G-----V-N-N--LT-L-T--R--AI-SN---AF-Q--H---T-EKACG-N-N..........FCPKPQ-KNM--HR-EQ-VD-L-DH-DG-LR-A-E-- 645
TAL.CM.00.266 P.....ANKQ---APLAL-..-I---ST--TA---VATA----S-S---------EH--.----H-------------N-N--LT-L-K--E--AK-NS---AW-Q--Y-S----KT..............WSNYTDPQ-QNM--Q--EMKVD-H-G--SQ-LQ-A-E-- 658
TAL.CM.01.8023 P.....ATK----APLAL-..-I---ST--TA---VATA----S-S---------EH--.----H-------------N-N--LT-L-K--E--AR-NS---AW-Q--Y-S----KT..............WTNSTNPD-QNM--Q--EKLVD-ASDT-TV-LQ-A-E-- 676
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 PT......----VP.FVL-..---------AA---TATA----SQ---A--L---K---.A-V-Q--QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--TR-NL---AF-QV-H-T---TFNN..................TPD-DNM--Q--ESQ-TALEGN-STTLVKAYE-E 669
VER.DE.x.AGM3 G.....HD-T--VP.FVL-..---------TA----ATA----SQH--A--L---K---.A-V----QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-NA---AW-QV-H-T---QWNN.................RTPD--NM--L--E-Q-SYLEGN-TTQL--ARA-E 680
VER.KE.x.9063 G.....QD-S--VP.FVL-..---------TA----ATA----SQH--A--M---K---.A-V----QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-NV---AW-QV-H-T---QWQN.................MTPN-QNM--L--E-Q-GELEGN-TEQLVKARE-E 680
VER.KE.x.AGM155 G.....QE-Q--VP.FVL-..---------TA----ATA----SQH--A--L---K---.A-VG---QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--A--AR-NA---AW-QV-H-T---TWNN..................TPE--NM--L--EKQ-EGLEGN-TKQL-QARE-E 674
VER.KE.x.TYO1_patent G.....HE-Q--VP.FVL-..---------TA----ATA----SQH--A--L---K---.A-V----QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-NS---AW-QV-H-T-E-PWTN.................RTPD-QNM--L--E-Q-ADLE-N-TRQLVKARE-E 672
WRC.CI.97.97CI14 PE....HR----GA.IIL-..I-----L---A--TV-TV--I-SQH--A------K---.ELV-K--E--R--I--V-N----LS-I-GF-E--LK-KQ---ELTQV-H------Q-................WNATPN-ENE--QH-YKRTDELQAN-SAILVIAHD-E 672
WRC.CI.98.98CI04 KE....HH----GA.IVL-..I-----L---A--TV-TV--I-SQH--A--L---K---.ELV-K--E--R--I--V-N----LS-I-GF-E--LK-KQ---ELTQV-H-N----E-................WNATPN--NE--QH-Y-RTDELQAN-SV-LV-AH-TE 682
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 PD....HH----GA.IVL-..L-----L---A--TV-TV--I-SQH--A------K---.ELV-K--E--R--I--V-N----LS---G--E--VK-KQ---ELTQV-H-----EEA................WNMTPA--NE--QQ-HLRTDTLM-N-SDMLVQAHA-E 674
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H1B.FR.83.HXB2 EKNEQELLELDKWAS.LWNWFNITNWLWYIKLFIMIVGGLVGLRIVFAVLSIVNRVRQGYSPLSFQTHLPT.......PRGPDRPEGIEEEGGERDRD.RSIRLVNGSLALIWDDLRSLCLFSYHRLRDLLLIVTRIVELLG.......RRGWEALKYW........... 796
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RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 -R-VH--EK-NN-GD.AFS-LRLDW-ME-L-IGVF-IL-VI----F-LLWGCISKI-A--T--LSPPPYYHQQTPIRNREEQPIK--G-GDS--EGG..YKSPSWQRGYFYSLILRPIEI-LRALWNSCNS-LSVIFQS-RSILSQIQQTLR-IIA-IQ........... 806
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 ---VH--EK-SN-GD.AFS-L-LDW-MQ---IGFF--I-II---VAWLLWNCLSNL----R--..SPPSYVQQIHIHNTGE-QT-GEKR-D---EGG..NKYNNWLREYCW-QLIHPLSRIWTQLSQICRSCSSIIFQS-RWILA......................... 792
RCM.NG.x.NG411 -R-VHD-EK-NS-GD.MLS-L-MDW--K--RIG-F-IL-II----I-LLW-C-SKL-A--T--LSPPPCYHQQIPIRNREEQPIK--EKGGS--GGGH.KYYNWQR-........YFYILILRPIEILCRR-YQICSNS-SVIYQSLQSIPSRIL-HLRWIGA....... 799
SAB.SN.x.SAB1 Q--LDSYQK-VS-SD.F-S--DL-K-FGWM-IA--VIA-IIVA-VLLVIIG-LRKF-K--A---SLPSSH*.QIHIHL..DKGQ-DKE--Q-SGGLNSDSRSYT.WQREF-RHLCH-LITWLRNL....TSWFS-IFSN...LHRCLQDIQQRTRQL............. 807
SMM.CI.79.SIVsmCI2 ---MY--QK-NS-DV.FG---DF-S-VK--YIGFYV-V-II----IVYLIQLLGKL-K--R-VFSSPPSYVQQIHIHK..-QE--TNEGT-EDGG-NG.GYRSWPWQIEYIHFLIRQLIR-LTWLYNNCRD-VLRIFQS-Q-IFQLVS...QAARNRIRPR......... 826
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 ---MY--QK-NS-DV.FG---DL-S-VK--QYGV-V-L-VI----MIY-IQMLL-L----R-VFSSPPSYHQQIRTQQ..DQAQ-IKEGI-E-GG-NG.GYRSWPWQIEYIHFLIHQLIR-LTWLYNNCRAWLFRICQN-RQLFQRLSEAIQPVREVIRRE......... 818
SMM.SL.92.SIVsmSL92A ---MY--QK-NS-DV.FG---DLAS-VK--Q-GVY--I-I-L---IIY-IQMLS-LSK--R-VFSSPPSYHQQIHTHK..VQEL-TKEGIDEEGGNSG.GTRSWPWQIEYIHFLIRQLIH-LTWLYNSCRA-LLRIFQS-QPTYQRLLSLISRIRDILRRA......... 825
SMM.SL.92.SL92B ---MY--QK-NS-DV.FG---DL-S-VR--QYGVFL-I-I-L----IY-VQMLS-L----R-VFSSPPSYHQQIHIQR..DQEL-AKEGT--EGGNGG.GYRLWPWQIEYIHFLIRQLIRILTWLYNNLTR-ASRAYQN-QQLCQRLSEISQPIRELVRREAG....... 828
STM.US.89.STM_37_16 ---MY--QK-NS-DV.FG---DL-S-VR--QYGVYL-I---M--VAIYIMQLLA-L-K--R-VFSSPPSCRQQIPIHK..-QEQ-TKEGT-E-GG--G.GINSWPWQIEYTHFLIRQLVR-LTWLYNNFRACLSRIYQT-HPTFQRISRILQRIREVVRLG......... 822
SUN.GA.98.L14 LE-QNKFKQ-QEFN..F-S-LDLSQ-FL---YAVL-I-IIIAA--LSFIIQQIY-MC---R..VLSPSAYVEQDWLQE.TC-KPTDKE---ET-KE-I.YINLEQSKKES-PPPWTVDWDEPLRDS-LVT--KWLKAWGIVLAQNIYHLLSFLWH-LTTSFHHGQRLWQT 854
SYK.KE.x.KE51 ---VHD-TK-QE-D-.--S--DLSK-FQ-L-IGFFAIAAI-I--VLSFAWG--RNMLG-----LQKPQP--........LYHKA-A-P--GIETDTDN.YKPSVSTF-REFLRQS-AEAQKLWNRVSESCRSLIRGL-IAW-............................ 782
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -R-VHD-TK-QE-D-.--S--DLSK-FF-L-IGFYVI-A--L--L-SFSVG-IKNLLG--V-ILQNPT...........Q-RKD-GKPAD-EEGSGDR.EGLNVSTF-RESLRQS-EAGQQLWRTVCSSFRSLIRQLTITW-............................ 774
TAL.CM.00.266 -R-VH--QK-ND-D-.--S---LSA-FRWLRIAVIV-AS-IL----MYIVNVLKLL----L--P-K-PI-S.......N-D-EA-G-DAT---KQGSY.KWN-SQA-F-SI--E--TG-IRYI-QT-AN-AWLIWDLAKAAKAKSQQVAQATYAF-RLHLTAAAATLQY. 818
TAL.CM.01.8023 -R-VH--QK-ND-D-.--S---LSA-FRWLRIAVIV-AS-IL----MYIINVLKLL----L--P-K-PI-S.......N-E-GV--EEGT---KP--S.-WRTSPQ-FF-I--E--N--LSY--QT--N-VWLSWDLLKR-KATTQQAAQATYAY-RIKFTAAV...... 831
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 Q--MDTYQK-GD-T-.W--I-DVSS-F-W--WGFY--I--ILF-MAWLIWGCIA------F---P.......QINIRL..-REQ-DNAGG-DKDSSSS.-DKSPPSVKES-LPNRGGIQAEERAW-QHLTNWCL-ISSW--RLYQILRRSLTTLLQLLRQE......... 819
VER.DE.x.AGM3 ---LDAYQK-SS-SD.F-S--DFSK--NIL-IGFLD-L-II---LLYT-Y-CIA----------P.......QIHIHP..WKGQ-DNA-GP-EGG-KRKN-SEPWQKESGTAEWKSNWCKRLTNWCSISSIWLYNSCLT--VHLRSAFQ..................... 819
VER.KE.x.9063 ---LDAYQR-TS-SN.F-S--DFSK--NIL-IGFLV-V-II---LLYTIY-CIG----------P.......QIHIHP..WKG--GNAG-PEEGGE--ND-SDSWQKGSGTRQKRGSWSKRLTNWLSTFSTWLYNTFLT--IHLRGAWQ..................... 819
VER.KE.x.AGM155 ---LDAYQK-SD-S-.F-S--DFSK--NIL-IGFLA-I-VI---LLYTLYTCIA----------P.......QIHIHP..WKGQ-DNAG-PEEGGRTGKSKSTH*QKEFGGRDKRTSWCRQLTNWF-TLSIWLHNSCLT--LKLRSAWQ..................... 812
VER.KE.x.TYO1_patent ---LDAYQK-TS-SD.F-S--DFSK--NIL-MGFLVIV-II---LLYT-YGCIV------V---P.......QIHIHQ.V-KG--DNAD-P-EGG-NSRIKLESW*KDSKSRCMQ-TAWLTRLN......TWLYNSCLT--IQLRKAFQ..................... 805
WRC.CI.97.97CI14 QA-MF--QK-SD-TA.WGS-LQWF-IWNWL-WGLLVI-IV-----LACLMNSIRIA-----K-IS-......QNHLNN.LEEGQQDSE-GIEEDYNSIEINDWQYRRES-IVFLNSLLTS---ICQHLLHIVWSLLSCL-WWINDGW........SLLKDI......... 817
WRC.CI.98.98CI04 Q--MF--QK-QD-TT.WGS-LQWF-IWNWL-WGLL-I-IV--I--LGWLMTSIRIA-----K-IS-......QSHLNN.LEEGL-DRE--AEEDNSTLDV-DWQFKKES-ITLLNSLINF-SAVCQTLLQIVWSLLACLFWWIQHGW........NLLKRI......... 827
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 QS-MF--QK-TD-TQ.WGS-LSWF-IWNWL-WVLLVI-LV--I-VLGCLFTSLRIA-----K-VS-......QSHILN.LEEGL-DNE-T-EEDFIAIEE-DWQFKKESLILFWNSLATL-Y-ICLSLLQ-SYSLLSYLWI-IQNGW........SLLKRL......... 819
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H1B.FR.83.HXB2 WNLLQYWSQELKNSAVSLLNATAIAVAEGTDRVIEVV...QGACRAIRHIPRRIRQGLER..ILL....* 856
H1A1.UG.85.U455_U455A ----L--GR---I--IT--D-V-V---GWI-----IG...-TIG---LN-----------..A--....- 856
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH -----------------------------------I-...-RT----L------------..A--....- 860
H1C.ET.86.ETH2220 GS-V---GL---K--IN---T---V-G-----F--LI...-RIW--FCN----------A..A-Q....- 852
H1D.CD.84.84ZR085 --------R------I--VD------------I-DI-...RR--K-VL---T--------..A--....- 857
H1F1.BE.93.VI850 G--TR----------I--F-T---V-------I---L...-R-G--VLN--------A--..A--....- 833
H1G.SE.93.SE6165_G6165 ----L--GR------I---DTV-----NW-------A...-R-----LN--T--------..A--....- 867
H1H.CF.90.056 -------G-------ID---T----------GI-VI-...-R-W---L---------F--..S--....- 846
H1J.SE.93.SE9280_7887 V--VW--G-------I----T-----------I--IA...-R-F---L------------..A--....- 849
H1K.CM.96.96CM_MP535 ---V-----------I----T------G----I--IG...-R-F--LL------------..A--....- 843
H101_AE.TH.90.CM240 G---L--G----I--I---D-----A-GW-------A...---W---L------------..T--....- 858
H102_AG.NG.x.IBNG ---IS--V-------IN---TI--V--NW---A--IG...-RVG----N--------F--..A--....- 855
H1O.BE.87.ANT70 AAVT---L---Q---T---DTL-V---NW--GI-AGI...-RIGTG--N-----------..S--....- 860
H1O.CM.91.MVP5180 GAVM---L-------TN--DTI-VS--NW--GI-LGL...-RIGQGFL---------A--..--V....- 873
H1O.CM.94.BCF06 GAVT---L---RA--TN--DTI-V--GNW--SI-LGI...-RIG-GFLN--------A--..A-N....- 878
H1O.CM.96.96CMA102 NAVI---X-------TN--DTF-V--GKW--NI-LGI...-RIG-G-LN-----XX----..S--....- 879
H1O.FR.92.VAU KAII---L---QT--TN--DTV-V---NW--SI-LGI...-SIG-G-LN-----------..L--....- 874
H1O.SN.99.99SE_MP1299 IAVI---L---Q---T---DTI-V---NW-VTI-LGI...-RIG-G-LN-----------..S--....- 879
H1O.US.99.99USTWLA AAVT---L----I--T---DTV-V--GSW--NI-SG-...-RIG-G-LN--------A--..--X....- 872
H1O.US.x.I_2478B AAVI---L---Q---TN-VDTI-V---NW--SI-LG-...-RIG-G-WNV-------F--..S--....- 899
H1N.CM.02.DJO0131 -GIIA--GK---D--I----TI--V-------L--LA...-RIG-G-L------------..A--....- 843
H1N.CM.02.SJGddd -GI-A--GG-XRD--I----T---V-------L--LA...-RIG-G-L---------A--..A-V....- 837
H1N.CM.04.04CM_1131_03 -GX-A--GK---D--I---XTX----------X--LA...-RIG-G-L-V----------..T-V....- 856
H1N.CM.06.U14296 -GIIA--GK---D--I---XT---V-------L--LA...--IG-G-L------------..A--....- 859
H1N.CM.06.U14842 -GIIA--XK--XD--I----T---V-------L--LA...-RIG-G-L------------..--V....- 856
H1N.CM.95.YBF30 -GI-A--GK--RD--I----T---V-------I--LA...-RIG-G-L------------..A-I....- 853
H1P.CM.06.U14788 FAACG--T----X--T-X--TV--S--NW--Q--A-G...-QIG-GFLN----L------..S--....- 883
H1P.FR.06.RBF168 FAACG--T----Q--T---DTV--S--GW--Q--I-G...-QIG-GFLN--------I--..S--....- 879
CPZ.CD.06.BF1167 LH--ET-GILIRQHCIVCIDTL-EFTGWW--G---AL...RV-VDI-----T-------I..A-N....- 885
CPZ.CD.90.ANT N--STL-.TIIRTEIIKNIDRL--W-G-K--SILLAL...-TIV-I--EV---------I..A-N....- 859
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 RGII---GR--RT--T---D------G-----I-RA-...-IVF-I-GN-----------..T--....- 865
CPZ.CM.05.LB715 KGV----GRX--V--I---DT-----------I---A...-RFG-G-LN--T--------..A--....- 913
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 KGIG---L---RT--I---DT---I---R--TI---A...TRIG-G-L------------..A--E...- 857
CPZ.TZ.00.TAN1 IEWSSNTYAS-RVLLIQAIDRL-NFTGWW--LI--G-...VYIA-G--N----------L..A-N....- 872
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 RDW-ANAYVIV-T-FIRN-DRL-NFT-WW--IL--GA...VNIF-G--N--T-------I..A-N....- 871
CPZ.TZ.06.TAN5 LEWSGNTYASIRA-LIQAIDRL-EFTGWW--I---A-...VYIA-G--N----------I..A-N....- 876
CPZ.TZ.09.UG38 FDW-SNTYSI-RT-LIQAIDRL-NFTGWW--L--AG-...AFVAQG--N----------I..A-N....- 865
CPZ.US.85.US_Marilyn -GVIA--AR---V--T---DT-----------I--LT...RRLFLG-I------------..S--....- 837

gp41 end
Env end

MAC.US.x.239 LTY---GWSYFHEAVQAVWRSATETL-GAWGDLW-TL...RRGG-W-LA----------L..T--....- 880
H2A.DE.x.BEN AAQ---GCEWIQEAFQAFART-RETL-GAWGWLW-AA...RRIG-G-LAV-------A-L..A--....- 861
H2A.PT.x.ALI AAY---GCEWIQEAFRAFARIARETLTNTWRDLWGA-...-WVG-R-LAV-------A-I..A--....- 863
H2A.SN.86.ST_JSP4_27 TAY---GGEWIQEAFRAFAR--GETLTNAWRGFWGTL...GQIG-G-LAV-------A-I..A--....- 861
H2B.CI.x.EHO ..Y-R-GISWFQEAIQAAAR-AGETL-SAARTSWG-L...RR-AGE-IA--------A-L..A--....- 853
H2B.GH.86.D205_ALT VAY---GISWFQEALRAAAR--GETL-SAGETLW-AL...RR-A---IA----------L..T--....- 860
H2G.CI.92.Abt96 AAYFS-GFRW-QEACTAATR-AQETLTSTWRALWKTL...GRVG-G-LA----------L..T--....- 885
H2U.CI.07.07IC_TNP3 GAYX--GC-WFQEALQAGWK-XRETL-SAWRDLW-TL...GRVG-G-LA--------F-L..A--....- 882
H2U.FR.96.12034 IAY---GW-YF-EAFQAFGK-ARETLSRTGRELW-TL...GRVG-WL-A--------F-L..A--....- 868
COL.CM.x.CGU1 DKRRSA-.-T-RYL..LVPRGPSLQIL-TLQ-WLRSA...ARGW-RAPEYL-GWIYDRPQ..GPA....- 838
COL.UG.10.BWC01 ..........-W-L..LVPRCPDLSIP-TLS-WLRSA...TRRW-RASEYL-GWLFDRPE..SPA....- 843
COL.UG.10.BWC07 .....MPL-A-WRL..LVPRSANL-IPQTLQ-WLRSA...TS-G-RALESCG-WIR-DPQ..GPA....- 835
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 -GY---GWK-F-DTI-WAGGELGQTFQRWAEVALQ-L...GRGI-E-LA--A-----A-L..F-N....- 847
DEB.CM.99.CM40 GGY---GWK-F-DTITWAGGELWQWLQGIAEMALQGL...VR-GG--LRV-A-----A-L..--N....- 871
DEB.CM.99.CM5 -GYC--GWK-F-DTIIWAGQEIWEWLQGIAQVA-QGL...VWGG-NLLA--A-----A-L..L-N....- 851
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 ..YF--GL---QTGLRD-GTSAIQQGRATAEV-LAAL...TR-A-EVVA----------I..V-N....- 865
DRL.x.x.FAO ..-QEAGRGIC.TLLQEVAQRIWREGRQLGLSSARAL...RALAQEVAA--------A-V..LFN....- 896
GOR.CM.04.SIVgorCP684con FAFIA--G----Q--I---DCV-VWT-DW--Q--AIA...-RIG-G-LN-----------..S--....- 859
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 FAFIA--G----Q--I---DCV-VWT-NW--Q--AIA...-RIG-G-LN-----------..S--....- 855
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 ..Y---GL-Q-QEA-TG-AQ-L-R-AR-AWG-LGAI-...RS-Y--VINS---V-----K..V-G....- 855
GSN.CM.99.CN166 IAYIS-GI---QAA-TGI-DSL--FTWNW-EA-LHAC...RRVW-EFLA--------A-I..LFN....- 882
GSN.CM.99.CN71 AAYIS-GI---QAAVSGI-DSL-VFTWNW-EPLVQT-...GRVW-EFLA--------A-I..L-N....- 887
LST.CD.88.SIVlhoest485 SSGWMVENAQKIARWSWNKIRRNRRDISAAHARDIRL...GQKK-WRFRFRG-SGFPS-TTETA-....- 915
LST.CD.88.SIVlhoest524 LSRFLVE-AQKTA-WIRNKSRRNRGELSK-NGTNIRL...GQNR-RW.RFRF-SGLPS-TTETT-....- 917
LST.KE.x.lho7 SSRWMVENAQKIQ-WLREKCRRNRGQLSS---KNIQL...GKKK-WRLRFGG-SGISS-ATETA-....- 913
MAC.US.x.EMBL_3 ..Y---GWSYFHEAVQAGWRSATETL-GAWGDLW-TL...RRGG-W-LA----------L..T--....- 882
MND-1.GA.x.MNDGB1 LGS-LVSFAAISWR-GYTGWLQ-NRIFT-CREA-IAA......GTC-W--L-----SA--..P-N....- 879
MND-2.CM.98.CM16 ..-KTAGGKIF-VLQGYAQGLWSRGHQW-LSTAACFR....AIA-G-IN--------A-V..L-N....- 867
MND-2.GA.x.M14 ..-KAAGARICQVLQSFAQRLWSGGHQL-LSVIRGAA....AIG---GN--------A-V..L-N....- 868
MND-2.x.x.5440 ..-KAAGAALYQVLQGFAQRLWSRGYQL-LSG-RGAA....AFG-G-WN--------A-A..L-N....- 891
MNE.US.x.MNE027 LTY---GWSYFQEAVQVAWRSATETL-GAWGDLW-TL...GRVG-W-LA-------E--L..T--....- 883
MON.CM.99.L1_99CML1 ......GI---QAAVT---D-L-RFTIVW--ALLHAG...GRLW---VA--------A-I..F-N....- 870
MON.NG.x.NG1 ......GL--XQXACTGAID-L-RFTVIW--A-LRLG...GRLW-GLVAV-------A-I..L-N....- 884
MUS-1.CM.01.CM1239 LAYI--GI---QAAGTAA-DQL--FTWNW-EPILQIG...RRVW-EFLA--------A-I..L-N....- 892
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 LAC--HGI---QTASTAV-DQL-TFTWNW-ET-LQAG...RRVW-EFLA----V---A-I..L-N....- 898
MUS-2.CM.01.CM1246 ...A--GI-K-QAAVSGA-D-L--FTWNW-EPILQFS...-KIW-KFLA--------A-I..L-N....- 883
MUS-2.CM.01.CM2500 LAY---GL--FQEGVTAAIDGL--WT-NW--A-LQ-S...KQL*K-FLA--K-----A-I..L-N....- 879
OLC.CI.97.97CI12 ......QKSLQHVWRTLKQKRQ......HGINLQQKK..QRRGSPLQKAQEQLG-E-A-T..TGV....- 844
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 .....DGW--F-AF--W-GEMA-ENAYYTWRGLQSLA...RQLAGWPATCG---------..L-N....- 855
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 .....DGW----EFSGW-AEMAQQNAYFVWRGLCVTA...-DIA-WPGTVC------F--..L-I....- 862
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 ..KI--GW--F-EFSSWFAEMALQNAYYTWRGLCA-A...RDFAGWPAMVC---------..LCN....- 851
RCM.NG.x.NG411 ..K--DGW--F-GFSSW-AEMARTNAYYTWRGLCA-C...RDPAGWPATLC------F--..F-N....- 858
SAB.SN.x.SAB1 TAH-E-GW----AA-A--TV-VVQ-ATSAS-S-RHAC...RSIV--VIAH---M--E---..WFN....- 868
SMM.CI.79.SIVsmCI2 IAY---GW-YFQEACQEAAR-ARETL-SAGRDLW-TL...GRIG-GLLAA---------L..AF-....- 887
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 FTY---GWSWFEDALQAAWR-ARETL-SAWRDLWQTL...GRIG-GLWA----------L..T--....- 879
SMM.SL.92.SIVsmSL92A VAYIR-GW-YFIE-LQEAAI-ARQTLVSTGRTIWQTL...GHIG-G-AA----------L..T-N....- 886
SMM.SL.92.SL92B ..YIR-GWNYFIEACQEAWRSAQE-IVGAWGLIW-TL...GRVG-G-AA----------L..M-N....- 887
STM.US.89.STM_37_16 AAY---GCIWIQEA-QAAWR-AGETL-SAGRDLW-TL...GRVG-R-GA----------L..T--....- 883
SUN.GA.98.L14 LRGWLGSHLIQAT-RIRNACR-SRERVSSSQKARSRTFSLGRKW-PKWNRT-GS-IPS-TTETT-....- 920
SYK.KE.x.KE51 ..FIS-GVT---EA-I--GREV-HQMVAIWQALLAYA...RRVAENVAAL---L-----I..Y-N....- 841
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM ..FIS-GFN---IA-A--GREIRDW--AIWQAIYAAT...RRVVE-VAAL---L-----I..Y-N....- 833
TAL.CM.00.266 ......GFS-IQAAWRDGIT-L-RFTWWW-NG-LAAA...RW-GE--AA----T-----Y..CFT....- 873
TAL.CM.01.8023 .ATI--GFS-IQAAWGDCVT-L-RFTWRW-SG-LAAA...RW-VQ--AA----T-----Y..C-A....- 891
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 CQYI--GW-QF-EG-ARSFE-L-S-AQSASRTLWNAC...RS-Y---LEH---M--E---..WFN....- 880
VER.DE.x.AGM3 ..YI--GLG---AA-QEAVV-L-RLAQNAGYQIWLAC...RS-Y---INS---V-----G..--N....- 878
VER.KE.x.9063 ..YI--GLG---TA-QEARL-V-RFAQNAGHQIWLAC...RSTY-H-ISS---V-----E..--N....- 878
VER.KE.x.AGM155 ..Y---GLG---AA-QEAV-HL-SFARNAAHQIWLAC...RS-Y---INS---V-----E..V-N....- 871
VER.KE.x.TYO1_patent ..Y---GLA---TG-QEI-QTL-GVAQNACHQIWLAC...RS-Y-N-VNS---V-----E..--N....- 864
WRC.CI.97.97CI14 .....SGRAYGAIRKKIAKSRKENTQ--VSATGSRKT...AASS-IRMLAT-LCASFDKCRRSFSERRQ- 879
WRC.CI.98.98CI04 .....SGAAHACIRKKITKSRKETTEK-ISENSNRET...T-SS-VWKL-T-LCSSLNKSRRR-F....- 885
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 .....CGAAYAALQEKIAARRQKRKEK-IYTPGSRET...SRSSSIRGITA-LCTNLNPCRRGQQ....- 877
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Nef start acidic cluster poly-P helix
myristoylation phosphorylation

H1B.FR.83.HXB2 MGGKWSKSSVIGWPTVRERMR.....R...........AEPAADRVGAASRDLE......................KHGAITSSNTAATNAACAWLEAQE.EEE.....................VGFPVT.PQVPLRPMTYKAAVDLSHFLKEKGGLEGLIHSQRRQDI 109
H1A1.UG.85.U455_U455A -------K-RVE--E--K---.....ETPA...........--KG---V-Q--D......................-Y--V-----SS---S--------EGD......................-----R.-------------F---F--------D------K--E- 109
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH ---I---R-GS---AI----K.....-...........-----EG---V----A......................---------..EN--D-V--K---.D--.....................-----R.-------------H-----#----------Y--K---- 106
H1C.ET.86.ETH2220 ---TM--C-PV---AI---I-.....-A...........A---EG--------D......................-Y--L-----P-N-PD--------E---.....................-----R.-------------F---L------------Y-KK--E- 110
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H1J.SE.93.SE9280_7887 --N-----....--Q------.....-APAP..........---G---V-Q--A......................---------------D-------TE--......................-----K.--I--------G-----F--------D---Y-KK--E- 106
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Nef start R17Y mutation premature stop in Mac239
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MNE.US.x.MNE027 ---AT--KRSKSPGDL-Q-LLRARGETYGRLWEGLED...GYSQSL-GSDKS-SL.LSCEG.........QKYNQGQFMNTPWK-P-GEREKL-YRKQNMDDID...............EEDDGL--V--R.-R----A----L---M---I--------IYY-E--HK- 141
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WRC.CI.97.97CI14 ---VF--T--EEHMERYA-RLQRAGR-IRRQ.........RYQQLAAERQQQAVE.....................SGCLLPD-AQ-LI--EE-SVKEDSSD-DEG...................------.----I-QP-F-LL-----LF-------DIFW-A--EE- 120
WRC.CI.98.98CI04 ---IF--E--EQRMHAYA-RLQRAGRKQRRK.........RYQKIATERQQVAVE.....................SGNLLPD-AQ-LIR-EEDSSKEDSSDD-E....................-----H.----I-QA-F-LL-----LF-------YIFW-P--EE- 119
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ---VF--D--EQRMLRYR-RLLRVGRKERRR.........RYTRLAAERQAEAAA.....................SGELLPD-AQTLIR-EEDSSKEDSSDDDA....................I----R.------QA-F-IL-----LF-------DIFW-P--EE- 119
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HXB2 premature Nef end normal Nef end
H1B.FR.83.HXB2 LDLWIYHTQGYFPD*QNYTPGPGVRYPLTFGWCYKLVPVEPDKIEEA.NKGENTSLLHPVSLHGMDDP..EREVLEWRFDSRLAFHHVARELHPEYF.......................................KNC* 205
H1A1.UG.85.U455_U455A ----V-----F---W--------I---------------D-AEV---.TG---N-----ICQ--V--E..-K---M-K---T--LK-R-Y-----FY.......................................-D.- 206
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH ----V-----F---W--------T----C----F-------E-V---.-E---N-----M-------H..-K---M-K---K---------------.......................................-D-- 204
H1C.ET.86.ETH2220 ----V-N---F---W------------------F-----D-SEV--I.-E---NC----A-----E-E..D----K-K---H--RR-M--------Y.......................................-D-- 208
H1D.CD.84.84ZR085 ----V-----F---W--------I---------FE----D-EVV-K-.TE--DNC----ICQ---E-E..-K---V---N-----E-K-K-KY----.......................................---- 216
H1F1.BE.93.VI850 ----V---------W--------I-----L---F-----D-EEV-K-.-E---NC----M-Q---E-E..D----R-K---S--LR-I---R---FY.......................................QD*. 205
H1G.SE.93.SE6165_G6165 ----V-N-------W--------T-F-------F----MD-AEV---.-----N-----ICQ---E-E..D----V-----S--RR-I--------Y.......................................-D-- 208
H1H.CF.90.056 ----V-N-------W--------E-F-------F-----N-QEV-Q-.-E---N-----M-----E-D..G----M-K------LT-L--VK----........................................-D-- 207
H1J.SE.93.SE9280_7887 ----VHN-------W--------I---------------D-SEV---.-E---NC----ICQ--IE-E..-----Q-K---S--RR-I-------FY.......................................-D-- 204
H1K.CM.96.96CM_MP535 ----V-----F---W--------I---------------D-AEV--T.TE--DNC----INQ---E-E..H--I-M-K---S--RR--------D-Y.......................................-D-- 216
H101_AE.TH.90.CM240 ----V-N---F---W--------I-F--C----F-----DQREV--D.-----NC----M-Q--IE-E..-----M-K---A--RK-----Q----Y.......................................-D-- 205
H102_AG.NG.x.IBNG ----V-N---F---W--------T-F-------F----MD-AEV---.-E---N-----ICQ---E-D..D----I---------R-T--------Y.......................................-D-- 207
H1O.BE.87.ANT70 ----V-N---F---W--------T-F------LF-----SEEEA-RLG-TC-RAN----ACA--FE-T..HK-I-M-K--RS-GNT---MIT---L-Q......................................-D.- 214
H1O.CM.91.MVP5180 ----------F---W-C------P-F------LF-----SAEEA-RLG-TN-DA-----ACN--AE-A..HG-I-K-Q--RS-GLT-I-LQK---L-P......................................-..- 212
H1O.CM.94.BCF06 ----VH----F---W--------P--------LF-----SAEEA-RLG-SS-DA-----ACNY-DE-E..HK-I-K-Q--RS-GLT---LQK---L-P......................................-..- 211
H1O.CM.96.96CMA102 ----V-N---FL--W--------T--------PF-----SEAEA--LG--SDRAK----ACN--FG-R..HG-I-K-Q--RS--IT---KVTN--L-L......................................-D.- 215
H1O.FR.92.VAU ----VH----F---W--------T-F------LF-----SEAEA-ALG--C-RA-----ACN--YE-Q..HK-I-K-Q--RS--NT---LIT---L-S......................................-D.- 216
H1O.SN.99.99SE_MP1299 ----V-----F---W-G------P-F------LF-----SEAEA--LG--C-RA-----ACN--FE-N..HGQI-K-Q--RS-GST---MVTN--L-N......................................-D.- 212
H1O.US.99.99USTWLA ----V-----F---W--------P--------LF-----TEQEA-QLG--D-GAM----ACN--SE-H..HG-M-K-Q---S-GIT---MVT---L-I......................................--.- 212
H1O.US.x.I_2478B -----H----F---W--------T-F------LF-----TE-EAKRLG-VC-RAH----ACN--FE--..HG-I-K-Q--RS-GNT---KIT---L-P......................................-D.- 212
H1N.CM.02.DJO0131 ----V-----F---W--------T-F-------F----LSAEAV---.-E-D-NA----LCQ--V--G..HK---Q-Q---S--RR-I------DFY.......................................---- 214
H1N.CM.02.SJGddd ----V-----F---W............................................................................................................................. 133
H1N.CM.04.04CM_1131_03 ----V-----F---W------------------F----LSAEAV---.-E-D-NA----ICQ--V--E..HK---V-----S--RR-L------DFY.......................................---- 214
H1N.CM.06.U14296 ............................................................................................................................................ 93
H1N.CM.06.U14842 ----X....................................................................................................................................... 116
H1N.CM.95.YBF30 ----M-----IL--WH-------I---V-----F----LSAEEV---.-E-D-NA----ICQ--A--D..HK---V-----S--RR---------FY.......................................---- 213
H1P.CM.06.U14788 ----------F---W--------E--------LF-----SEVEA--MGD-Q-KAK----ACTY-FS--..HK-I-V-K---S-GRE---LQK---L-.......................................IKD- 218
H1P.FR.06.RBF168 ............................................................................................................................................ 103
CPZ.CD.06.BF1167 --T-MFN---I---W-------------CR--LF----AD-PEED-R......NL-M--ACSY-R---..NG-L-V-K---E--RR-I---R-----.......................................-..- 196
CPZ.CD.90.ANT --M-MFN---I---W----EE-------CR---F------SPPDD-R......NI----ACT--DG--..HK-I-R-E--AS-MRR-I---R-----.......................................RD.- 199
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ----V-----F---W--------E---PC----F----LTTEQV-A-.-E-D-NC----ICQ---E-E..SK---I--------LR-I---K----Y.......................................-D.- 208
CPZ.CM.05.LB715 ----V-----F---W-------X----------X-----P-EEV-R-.-E--XNV----MCQ--XE-E..D----Q-----H--LR-I---Q----Y.......................................-D-- 207
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 ----V---------WN-------------Y---F-----S-EAV---.----DNL----LCT--FE-E..-K---I-K---Q--LR-L---K----Y.......................................RD.- 206
CPZ.TZ.00.TAN1 --T-M-N---V---W--------I----CR--LF-----D-PEDD-K......NI----ACS--TT--..DG-T-I-----S--RR-I---RY----.......................................-..- 196
CPZ.TZ.06.SIVcpzTAN13 --T-M-N---V---W-------------CR--LF-----T-PEDD-R......NI----ANS--RE--DGDG-T-M-Q--TS--RR-I---R-----.......................................-..- 197
CPZ.TZ.06.TAN5 --T-M-N---V---W--------I----CR--LF-----D-PEED-R......NL----ACS--K---..-G-L-I-----S--RR-I---R-----.......................................-..- 196
CPZ.TZ.09.UG38 --M-M-N---I---W--------I----CR--LF-----D-PEDD-R......NI----YCS--RE--AG-G-N-I-C---S-SRR-I---RY----.......................................-..- 198
CPZ.US.85.US_Marilyn ----V-----I---W--------------Y---F----LTEEEV-Q-.----TNI----MCQ---E-E..HG---I-Q--TE--RR-R-K-------.......................................R-.- 210

max HIV-1 similarity normal Nef end
MAC.US.x.239 --IYLEKEE-II--W-D--S---I---K----LW-----NVS..D--QEDE.EHY-M--AQTSQW--..PWG---A-K--PT--YTYE-YVRY--E-GSKSGLSEEEVRRRLTARGLL...NMADKKETR.........- 263
H2A.DE.x.BEN --IYLEKEE-II--W----H-------MY---LW---S--LS..Q--EEDE.ANC-V--AQTSRH--..EHG-T-V-Q---M--YNYK-FT-Y--E-GHKSGLPEKEWKAKLKARGIP...YSE...............- 258
H2A.PT.x.ALI --IYLEKEE-II--W----H---I---MF---LW-----DVP..Q-GEDTE.THC-----QTSRH--..THG-T-V----PK--HDYK-FI----E-GYKSGLPEDEWKARLKARGIP...FSKNRNS...........- 263
H2A.SN.86.ST_JSP4_27 --IYLEKEE-IIG-W----H-------KF---LW-----DVP..Q-GDDSE.THC-V--AQTSRF--..PHG-T-V----PT---SYE-FIRY--E-GYKSGLPEDEWKARLKARGIP...FS................- 256
H2B.CI.x.EHO --TYLENEE-IVSGW----H-------KF---LW----INMI..A-P.EDE-THC-V--AQTSAW--..PHE-T-V-Q---L--YDY--FSRF--E-GYQSGMPEKEWKAKLRARGIP...................TE- 239
H2B.GH.86.D205_ALT --TYFENEE-IVSGW----H---I---KY---LW------VP..AATREEE-THC-M--AQISSW--..IHG-T-I-Q---L--YDY--FNRF--E-GYQSGLPEEEWKARLKARGIP...................TD- 241
H2G.CI.92.Abt96 --IYMEKE--II--W----A---I---X----LW-----TVS..D--QEDE.THC-V--AQTSPW--..P-T---A-K--PT--YDYR-FI----E-RWKSGLPEAVWKEKLKQRGLP...................IE- 257
H2U.CI.07.07IC_TNP3 --MYLENEE-IVA-W----E-----F-K----LW-----HVS..D--S-DE.THC-V--AQTSQEE-..RWG---A-K--AT--YDYK-FI-Y--E-GSKSGLPEKEVKRRLAARGLL...NMADKK.........ETS- 264
H2U.FR.96.12034 --IYLENEE-II--W----S---T-W-MC---LW--E--DAN..DK-QEDE.RLY-VGSAQTSCEE-..HWG-A-V-K---S--YSYQ-FIKC--E-GSKSGLSEEEVKRRLTARGLP...V..............---- 261
COL.CM.x.CGU1 IEQYA-IEW-CLKGWLE-........................ED-LGEDGAL.KEDRK-LVAGWLWKLVYIEQLG-YAYSYD-SLLS-T.........SRKKKKP..QQVAIEMVD.......................- 224
COL.UG.10.BWC01 IE-YA-IEW-VLKGWLE-........................ED-TDE-MQI.REERK-LVAGWLWKLVFIEQLGQ-AYSYDMSLLSIN..........NRKKKPQQQQVAVDTVAIETPD..................- 229
COL.UG.10.BWC07 -ERYC-IEW-VLS-WLE-........................ED-TNEDGTP.KEERL-LACGWLWKLVLLDSIGK-AYCFDP-LLNRP.........VTKKKKQDAPNRSTVAMEIETVD..................- 233
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 -E-HAQNEW-II-GWLQ--E---I---KY--FLF------IADPDYENDER..NI---DAHQGQ-E-..PYK-R-V-K---Q--YCYK-GHEAHTKETHTRRCM..FP............................-RK- 232
DEB.CM.99.CM40 -E-HAQNEW-II-GWLQ--K-------IY--FLF------IADPDYENDER..NI---DAHQGM-E-..PH--R-V-K---T--YCYK-GHAEQR..EHTRRCM..FP............................-RK- 228
DEB.CM.99.CM5 -EIHAH-EW-II-GWLK--E---P---TY--FLF------IADPDYENDER..NI---DAHQGQAE-..PHK-R-V-K---S--YCYK-GHEAHKP.EHNRRCM..FP............................-RK- 231
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 ---YAQNEH-FITGW-T--D---I----E--FLW-----TIEE.-YDNKEE..NC---DRYEGQQA-..PW--T-V----PE--WCYK-GHKKLQTSQHNNYCQ..RAK...........................PRK- 249
DRL.x.x.FAO ---YAQNEW-FIKGW-S--K---I---KM--FLF------V-EDLV...NQQCNR--NSSQMGPI--..P-G-R-M-Q--PG--YTFQ-CIH---E-GHVKSIKS.....VEEPGCCKRKWWQFKPTTEGCHGDNLQK-- 269
GOR.CM.04.SIVgorCP684con ----V---------W--------------Y--LF-----SEAEA--MGTAS-RAI----ACS--R---..HG-T-V----RA-GTT---LQK---L-.......................................QRD- 211
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 ----V---------W--------I--------LF-----SEAEA--MGTSN-KAM----ACS--R---..YG-I-V----RA-GTT---LQK---L-.......................................-RD- 211
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 -N-YALNEW-IID-W-A-S----I---RV--F-F-----DLHEE.ARNCER..HC-M--AQMGEDP-GIDHG---V-K--PK--VEYRP..DMFKDMH.......EH.............................AKR- 224
GSN.CM.99.CN166 -EQYA-LEW-LV-GWLSF-----T---TIP-F-IC-R--ATTEDS-PGDDE..YL-T--AYQGRSE-..QHK-F-VFS-C-K--..IKSGIQLDQLQQEERKMR..LTAN..........................RFL- 219
GSN.CM.99.CN71 -ESYC-YEW-IV-GWLQW-----I---TMP-F-WC-R--AMTEDS-PGDDQ..YL-N--AYQGQQE-..HH--I-VFS-C----..LKSGWQMNQLQQEERKKR..LTAN..........................RFL- 218
LST.CD.88.SIVlhoest485 -C-YCENEW-LIG-FMT--D---T--------LWQ-E--AC-EYTDP..SDASQC---SSQ-GVQE-..PWG-R-I-H-SPM--VDF--LRKQ-KSIQASSLSLN...........C...................-RK- 208
LST.CD.88.SIVlhoest524 -T-YCENEW-LIG-FM---D---T----A---LWQ-E--AC-EFKDP..SD-RQC---SSQ-GVLE-..PWG-R-I-H-NPM--VDY--LRKQ-ASVQATAMRFN...........C...................ERK- 207
LST.KE.x.lho7 -I-YCENEW-LIG-FM---D---T--------LWQ-E--AC-EYKDP..SD-TQC---SSQ-GVLE-..PWG-R-I-H-NPM--VDFI-LKKQ-AKIQNTAFAFD...........C...................-RK- 208
MAC.US.x.EMBL_3 --MYL...E-II--W-D--S---I---K----LW-----NVS..D--QEDE.RHY-MQ-AQTSKW--..PW#---T-K--PT--YTYE-YVRY--E-GSKSGLSEEEVRRRLTARGLL...NMADKR.........ETR- 260
MND-1.GA.x.MNDGB1 ---YAENEW-FE-GW-Q--T---T---K---FLF--E--SRAIGD-...YAA-NH---SSQ-CPQE-..P-G-T-M-SGTLI-PMTLQH..................................................- 215
MND-2.CM.98.CM16 ---YAQNEW-FI-TW-S--D---I---K--RFLF--C--AVPPDQ-...NN-CNK--QSSQ-GIQEE.#PWG-R-V-K---G--YTFY-PIKR-GE-KHVQSISHIAYAKEHKPECCKRKWWQF...............- 231
MND-2.GA.x.M14 -N-YAQNEW-FI--W-E--S---I---KR--FLF--I--QVPPDQ-...NQ-CNR--NSSQ-GIQEE.#PWG-R-M-K--PE--YTFY-PIKC-KEYRHVTSLSYTAYQ..EKSDCCKRKWWQF...............- 233
MND-2.x.x.5440 ---YAQNEW-LI-NW----K---I---K---FLF-----AVSPPL-...ED-CNR--NSSQMGIQE-..P-G-R-M-K---G--YTFY-PIIR--EYKCVTSLSYEAYKKEEKPDCCKRKWWQF...............- 251
MNE.US.x.MNE027 --IYLEKEE-IV--W-D--S---P---K----LW-----NVS..D--QEGE.ENY----AQTSQW--..PWG---V-K--PT--YTYE-YIRY--E-GSKSGLSEEEVRRRLTARGLL...KMADKKETS.........- 264
MON.CM.99.L1_99CML1 IEQYA-LEW-LI-GWLQ--E-------TMP-FLWC-R--ATTEDS-EGDED..FL-T--AYQGR-E-..PH-QF-VFS-C-K--..VKSGRQLAQLQQEERKKR.......LAANRIL.....................- 225
MON.NG.x.NG1 -EQYA-VMW-LV-GWLQF-X-------TIP-FLWC-R--AIQEDS-DGDXE..FL-T--AYQGRDE-..PHKQF-VXS-C-K-G..VKSGPQLD-LQQEERKRR.......LTANRIL.....................- 229
MUS-1.CM.01.CM1239 -ETYT-VDW-IV-GWLQF-E---T---TLP-FLWC-RE-AITEDS-EGDEE..YL-T-AAYQGKEE-..PHKQF-VFS-C----..MKSGRQLDQIQQEERKRR.......LTANRIL.....................- 218
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 -ET-A-VEW-II-GWLM--D---T---KIP-FLWC-RE-AMTEGS-EGDDQ..YL-D--AFQGREE-..HHKQF-VFS-C----..LKSGLQLDQMQQEERKKR.......LATNHIL.....................- 218
MUS-2.CM.01.CM1246 -ETYA-VKSKIV-RSLI--D---T---RQP-FLWC-R--AMTEES-PGDDQ..YL-T--AYVGRDE-..HHK-F-VFS-C----..LKSGPQLNQIQQKERKRR.......LTANRIL.....................- 218
MUS-2.CM.01.CM2500 -ETYA-VEW-LI-GWLM--E--------MP-VLFC-R--HITENS-LGDDE..HL-C--AFIGREE-..PHK-F-VFS-C----..LKSGRQLNQMQQEERKRR.......LAANRILSQSP.................- 222
OLC.CI.97.97CI12 IY-YALNCW-IIGNF-AT........................EEV-EG..TL.RRPKT-...GWLW-LRRVEPLP-TLEERG.......................................................... 152
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 --IYLENEH-II--W--------P---TF---LWM----DVSDEAKE...D-EH-----AESS-IE-..PWG-T-A-K-NPM--VDYIGYR---DF-GERKN..................................-TQ- 225
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 --IYLENEH-II--W----K---I---MM---LW-----DVIDEAKE...D-EH-----AETC--E-..PWG---A-K--PM--IDY-GYK----D-GEKKN..................................-TQ- 225
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 --MYLENEH-II--W--------I---TL---LWQ----DVSDEARE...D-EH-----AETS--E-..PWG---A-K-NPM--VDYIGYR----F-GERKN..................................-TQ- 225
RCM.NG.x.NG411 ---YMENEH-II--W--------I---TM---LWQ----DVSDEATE...N-RHC----AETS----..PWG---A-K-KPL--VDYAGYR----F-GERKN..................................-TK- 225
SAB.SN.x.SAB1 ---YALNEW-IVDGW----D---T---KC----F-----DLS..---K-SE.-HC----AQVAYE--..AWK-T-V-K--PL--VDY--WR----QVPSAQG.....................................- 227
SMM.CI.79.SIVsmCI2 --MYLENEE-II--W----S---I---MM---LW-----NVS..D--QEDE.RHC-V--AQISHL--..PWG---A-K--PQ--YNYE-FIRY--E-GSKSGLSEDEVKKRLTARGLL...KMADKKENS.........- 263
SMM.LR.89.SIVsmLIB1 --IYLEKEE-IV--W----S---I---MF---LW----MDVS..D--QEDE.THC-V--AQT-Q---..PWG---A-S--PK--YTYE-YVRY--E-GSKSGLSEDEVKRRLTARGLL...KMADKKETR.........- 262
SMM.SL.92.SIVsmSL92A --SYL-NEE-II--W----R---I---MF---LWQ----DVS..D--NEDE.-HC--#-AQTYK-S-..PWG-T-A-K-NPM--YTYE-FVRY--E-GWKSGLTEEEVKRRLASRKKPNHKKQHGAEEGS.........- 257
SMM.SL.92.SL92B --IYLEKEE-II--W----S---I---KF---LWQ----DVS..D--N-DE.THC-V--AQTYQHS-..PWGK--A-K-NPH--YTYE-FVR---E-GWKSGLTEEEVERRLANKPKP.QKKMADKKETS.........- 267
STM.US.89.STM_37_16 --MYLEKEE-IV--W----A---I---KQ---LW-----DMS..N--QEDDGTHY-V--AQT-QW--..PWG---V-K--PL--HTYE-FVR---E-GSKSGLPKEEVERRLTARGLL...KMADKKETS.........- 265
SUN.GA.98.L14 ---YAENEW-FITGW-D--K-------KA---LW--A--TI-EDRDP..NHPCQA---SSQQGVNE-..PWG-R-I-T--PT--YDFR-IQK---E-KHVTSLQW.EV...............................- 209
SYK.KE.x.KE51 -Q-YLKNEH-VID.DIT--S---T----I---LWE-A-N-IEGYLVDEEDT..LMMHPAAGVGASE-..PH--N-M-N-NPH--..YTPGWEMARQQLERQTGKR..................................- 229
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -H-YLQNEH-IID.RI---S---T----I---LWE---N-IEGCL-YEEHT..LL-HPASGQGSS....SMG-PHVE.LQPPPG..YTPGWEMARLQLERQTGKPQELQSALSKNIS......................- 241
TAL.CM.00.266 -N-YAHNEW-IL--W----E---T----C--ILW--C---IHEDDTEDGH...LLPHPAYD.GQAE-..PWG-S-V-V--EK--..YTPGAKMA-WDRLEREKRMLLAPPQTASS........................- 241
TAL.CM.01.8023 -N-YAHNEW-IL--W-S--E---T----C--ILW--C---IHEDDTEDG....HL-M--AYDGQQE-..PWG-A-V-V--EK--..YTPGAKMA--DRLERKKKELLAPPQTASS........................- 241
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -N-YALNEW-IID-W-A-S----T-K-RC--F-FE----DVS..Q--QD.E.RHC----AQIEWES-..PWK-T-V-K-NPL--VQYNP.....DS-KDMH....GLVKRK............................- 223
VER.DE.x.AGM3 -N-YALNEW-IID-WNAWSE---I---RC--F-F-----DLH..---ETCE.RHC-V--AQVREDP-GINHG---V-K--PM--VQYDPNR...K-LTDMH....DLGKRK............................- 230
VER.KE.x.9063 -N-YALNEW-IID-WNAWST-------RC--F-F------MH..---ETCE.RHY-A--AQIKEDP-GISHG-T-V-K--PM--VQYDPNR...Q--EDMH....AIVKRK............................- 230
VER.KE.x.AGM155 -N-YALNEW-IID-WNAWSK---I---RC--F-F-----ALH..---ETCE.RHC-V--AQ--EDP-GINHG-I-A-K--PM--VQYDPSR...---TDLYS...TVGTGN............................- 231
VER.KE.x.TYO1_patent -N-YALNEW-IID-WNAWSK---I-F-KC--F-F-----DLH..---QTCE.RHC-V--AQMGEDP-GISHG-I-V-K--PM--IQYDPNR...---TDMH....GLVKRK............................- 230
WRC.CI.97.97CI14 VN-YAHNEW-LIDGW-A--E---I-W-K-----W-----HFSEESDNTDPYYERNK-LHPACAEPE-..PWG-H-V-K--PK--CDF--GR-PGQSIATGKEAIESLYKNK.KQCK.......................- 234
WRC.CI.98.98CI04 VN-YAFNEW-LIEGW-A--E---I-W-K-----W------FSEESNDSSQYYEKNK-LHPGCQESE-..PWG-H-V-K--P---CDF--SR-PGHIIAQGEDAIETLHKEKLKRHK.......................- 234
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 VN-YA--EW-IVEGW-A--D-------K-----W-----HFSEESPNSDQ-FEKN--LHPAVAESE-..PWK-Y-V-K--P---CDF--GR-ADGQIATG...IETLYEMKKRNNK.......................- 231
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